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INTRODUCERE 

Actualitatea temei 

În ultimul deceniu au fost înregistrate progrese semnificative în eficientizarea diagnosticului 

rapid și ameliorarea posibilităților de tratament al tuberculozei (TB). Au fost implementate la scară 

largă instrumente pe bază de amplificare a acizilor nucleici de tipul celor Xpert MTBC/Rif, care 

au redus semnificativ întârzierea terapeutică și au facilitat confirmarea paternului de multidrog 

rezistență (MDR) a bolii [1]. La fel, au fost implementate noi medicamente antituberculoase 

precum bedaquilina sau pretomanidul și repropuse pentru tratamentul antituberculos preparate 

antibacteriene precum linezolidul [2]. Acestea au permis reducerea duratei tratamentului și 

îmbunătățirea eficacității terapiei. Cu toate acestea, TB rămâne una dintre cele mai mari provocări 

de sănătate publică la nivel global [3]. Astfel în anul 2022 Organizația Mondială a Sănătății a 

estimat 10,6 milioane de îmbolnăviri noi și 1,3 milioane de decese cauzate de tuberculoză. 

În prezent, unul dintre cele mai importante obstacole în reducerea impactului tuberculozei 

asupra sănătății publice sunt cazurile de boală cauzate de tulpinile de Mycobacterium tuberculosis 

cu rezistență concomitentă la izoniazidă și rifampicină (tulpini MDR) [4]. Incidența cazurilor de 

TB MDR este deosebit de alarmantă în țările din Europa de Est, unde rata MDR în rândul 

pacienților cu TB nou-diagnosticați depășește 30%, iar în cazurile de retratament - depășește 50% 

[5]. Întreruperea aprovizionării cu medicamente și implementarea defectuoasă a regimurilor de 

tratament în deceniile precedente precum și controlul infecțios deficitar de rând cu întârzierea 

diagnostică au determinat selecția și menținerea transmiterii active a tulpinilor rezistente și 

extinderea endemiei de TB MDR în această regiune [3,4,6] În același timp, adaptabilitatea și 

diversitatea genetică a tulpinilor de M. tuberculosis complex, ar putea influența în mod direct 

perpetuarea fenomenului de rezistență și răspândirea bolii. Astfel, caracteristicile genomice ale M. 

tuberculosis complex ar putea contribui la selecția și transmiterea tulpinilor rezistente la 

medicamente. În special, astfel de caracteristici genomice precum mutațiile compensatorii și 

mutațiile homoplazice, ar putea oferi avantaje tulpinilor de M. tuberculosis complex cu rezistență 

la medicamentele antituberculoase [7]. 

Din perspectiva celor expuse mai sus cercetarea diversității genotipice a tulpinilor de M. 

tuberculosis complex este esențială pentru identificarea și caracterizarea tulpinilor rezistente la 

medicamente, precum și pentru evaluarea transmiterii acestora în comunitate. Caracteristicile 

genotipice ale tulpinilor de M. tuberculosis complex condiționează sensibilitatea acestora la 

preparatele antituberculaose, iar identificarea acestor determinante este indispensabilă 

perfecționării diagnosticului molecular-genetic al acestei boli. 
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Studiul detaliat al genomului M. tuberculosis complex oferă informații esențiale privind evoluția 

și adaptabilitatea bacteriei, fiind deosebit de relevant în contextul utilizării medicamentelor de 

ultimă generație, precum bedaquilina, delamanidul și linezolidul, importante pentru tratamentul 

TB MDR. Apariția și răspândirea rezistenței M. tuberculosis complex la aceste medicamente 

impun studii molecular-genetice pentru identificarea mecanismelor implicate. Analiza detaliată a 

mutațiilor asociate rezistenței la medicamente și a profilului genomic al tulpinilor de M. 

tuberculosis complex pot oferi informații semnificative despre evoluția rezistenței și despre modul 

în care aceste tulpini se răspândesc în populație. 

Studiile cu utilizarea datelor de secvențiere a genomului tulpinilor de M. tuberculosis 

complex din Republica Moldova, efectuate anterior prezentei lucrări, au urmărit investigarea 

liniilor genotipice circulante ale acestei bacterii și istoricul presupus al transmiterii în această zonă 

geografică [8,9]. La fel, datele de secvențiere au fost aplicate pentru evaluarea fenomenului de 

transmite nosocomială a tulpinilor de M. tuberculosis complex în instituțiile medicale specializate 

în tratamentul bolnavilor de tuberculoză [10]. În același timp, aspecte precum determinantele 

genetice ale răspândirii cu succes anume a tulpinilor de M. tuberculosis complex MDR în această 

arie geografică precum și cele ce se referă la potențialele asocieri dintre trăsăturile genetice ale 

tulpinilor micobacteriene și caracteristicile clinice ale bolii tuberculoase au rămăs în mare parte 

nestudiate.  

În această lucrare am urmărit să evaluăm structura genetică a tulpinilor de M. tuberculosis 

complex cu patern MDR, izolate pe teritoriul Republicii Moldova, selectate pe o perioadă de șase 

ani consecutivi, în baza datelor de secvențiere a întregului genom micobacterian. Analiza datelor 

de secvențiere a permis să caracterizăm diversitatea genetică, evoluția și relațiile filogenetice 

dintre tulpinile MDR de M. tuberculosis complex. În special, a fost determinat rolul putativ al unor 

caracteristici genomice precum mutațiile homoplazice și cele compensatorii, asupra evoluției TB 

MDR și asocierea genotipurilor M. tuberculosis complex cu caracteristicile clinice ale bolii 

tuberculoase. O atenție specială a fost acordată asocierii dintre caracteristicile genetice 

micobacteriene și potențialele deficiențe ale managementului clinic al bolii cu dezvoltarea 

rezistenței față de medicamentele antituberculoase noi sau cele repropuse cum sunt bedaquilina și 

linezolidul.  

Cuvinte cheie: TB, M. tuberculosis complex, MDR, diagnostic de laborator, tratament 

antituberculos, secvențierea întregului genom, factori de risc, linii genotipice. 

Domeniul de studiu: Microbiologie 
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Scopul lucrării 

De a studia diversitatea genotipică și caracteristicile molecular-genetice ale tulpinilor de 

Mycobacterium tuberculosis din Republica Moldova cu impact asupra fenomenului de rezistență. 

Obiectivele cercetării 

1. Aprecierea diversității genotipice și a evoluției temporale a tulpinilor multidrog-

rezistente de Mycobacterium tuberculosis în Republica Moldova. 

2. Identificarea determinantelor genetice ale Mycobacterium tuberculosis cu rol putativ în 

răspândirea tulpinilor multidrog-rezistente în Republica Moldova. 

3. Stabilirea potențialelor asocieri dintre determinantele genotipice cu impact asupra 

rezistenței la antimicrobiene a Mycobacterium tuberculosis și evoluției clinice a 

tuberculozei. 

4. Identificarea corespondentelor genotipice ale rezistenței micobacteriene la 

medicamentele cheie utilizate în tratamentul tuberculozei multidrog-rezistente. 

Sinteza metodologiei de cercetare 

Pentru atingerea obiectivelor lucrării au fost realizate trei studii de cercetare care au implicat 

atât loturi de cercetare cât și soluții de analiză statistică diferite. 

Din perspectivă metodologică primul studiu are o componentă descriptivă a datelor de 

epidemiologie moleculară rezultate din secvențierea genomurilor M. tuberculosis complex pe 

parcursul perioadei 2013-2018, în cadrul căreia au fost aplicate statistici comparative pentru a 

evidenția diferențele dintre liniile genotipice de M. tuberculosis complex din Republica Moldova. 

În special, au fost comparate determinantele genetice asociate cu rezistența la medicamentele 

antituberculoase, frecvența și tipul mutațiilor compensatorii precum și a celor homoplazice. La fel, 

acest studiu a inclus o componentă analitică în cadrul căreia a fost aplicat un model de regresie 

logistică multiplă pentru a evidenția asocierea dintre determinantele genotipice ale diferitor linii 

de M. tuberculosis complex și caracteristicile clinice ale tuberculozei, precum severitatea leziunilor 

imagistice și rezultatul negativ al tratamentului antituberculos. 

Cel de al doilea studiu a inclus o componentă descriptivă de documentare a apariției 

rezistenței la bedaquilină, la scurt timp de la includerea acestui medicament în schemele de 

tratament la bolnavii cu TB MDR în Republica Moldova și a corelațiilor geno-fenotipice a 

rezistenței față de acest medicament. Complementar, studiul a inclus o componentă analitică în 

cadrul căreia a fost generat un model de regresie logistică multiplă, care a evaluat factorii asociați 

cu rezultatul negativ al terapiei antituberculoase, inclusiv potențiala asociere cu linia genotipică a 

M. tuberculosis, la bolnavii cu TB MDR care în regimul terapeutic administrează bedaquilina. 
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Cel de al treilea studiu a reprezentat un studiu de cohortă în care au fost evidențiați factorii 

de risc de achiziționare de către M. tuberculosis complex pe parcursul tratamentului antituberculos 

a rezistenței față de linezolid, concomitent, fiind descrise frecvența fenomenului de rezistență la 

linezolid și mutațiile genotipice asociate cu rezistența la acest medicament la tulpinile MDR de M. 

tuberculosis complex din Republica Moldova. 

Sumarul compartimentelor tezei 

Teza este expusă pe 129 pagini de text și include: introducere, patru capitole, concluzii 

generale și recomandări, bibliografia ce conține 210 titluri, două anexe, 15 tabele și 22 figuri. 

În Introducere este argumentată actualitatea și necesitatea prezentei lucrări. Sunt expuse 

scopul și obiectivele cercetării. Este descrisă noutatea și originalitatea problemei, soluționarea 

metodologică, importanța teoretică și valoarea aplicativă a lucrării. Sunt aduse informații despre 

aprobarea și implementarea rezultatelor științifice. 

În Capitolul I, se prezintă și se sintetizează date relevante din literatura de specialitate, 

privitor la liniile genotipice ale M. tuberculosis complex. Sunt detaliate tehnicile de analiză 

moleculară și testare a sensibilității fenotipice și genotipice. Se descriu mutațiile cunoscute din 

genomul micobacterian asociate cu rezistența la medicamentele antituberculoase, precum și 

potențialele caracteristici genotipice care ar putea favoriza selecția evolutivă a tulpinilor de M. 

tuberculosis complex.  

În Capitolul II, sunt descrise metodologia și rezultatele cercetării dedicate reconstrucției 

filogenetice a tulpinilor MDR ale M. tuberculosis complex din Republica Moldova. Se descrie 

evoluția temporală a acestora. Se analizează rolul mutațiilor homoplazice și a celor compensatorii 

și rolul putativ în evoluția liniilor genotipice ale tulpinilor M. tuberculosis complex prezente în 

Republica Moldova. La fel, sunt  descrise asocierile dintre liniile genotipice ale M. tuberculosis 

complex și leziunile cavitare precum și rezultatul negativ al tratamentului antituberculos la bolnavii 

TB MDR. 

În Capitolul III sunt descrise metodologia și rezultatele cercetării dedicate analizei 

achiziționării rezistenței la bedaquilină în primii doi ani de la introducerea acestui medicament în 

schemele de tratament TB MDR în Republica Moldova. Sunt raportate, frecvența fenomenului, 

spectrul mutațiilor asociate cu rezistența la bedaquilină și factorii micobacterieni asociați cu eșecul 

terapiei la bolnavii care au administrat acest medicament ca și parte a tratamenului pentru TB 

MDR. 

În Capitolul IV sunt descrise metodologia și rezultatele cercetării dedicate analizei dobândirii 

rezistenței la linezolid la bolnavii cu TB MDR în Republica Moldova. Similar capitolului 
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precedent sunt descrise, frecvența fenomenului, spectrul mutațiilor asociate cu rezistența precum 

și factorii de risc asociați, cît și riscul de apariție a rezistenței față de acest medicament. 

Concluzii generale și recomandări. Acest compartiment conține șase concluzii generale și 

patru recomandări care răspund la ipotezele de cercetare incluse în obiectivele lucrării. 

Noutatea și originalitatea 

Rezultatele prezentului studiu descriu diversitatea genotipică a M. tuberculosis complex din 

Republica Moldova în baza analizei datelor de secvențiere a întregului genom micobacterian 

(Whole Genome Sequencing) obținute în baza unui lot de izolate micobacteriene selectate dintr-o 

perioadă de timp semnificativ mai lungă (6 ani) decât în studiile anterioare, ceea ce a permis 

descrierea evoluției temporale a genotipurilor micobacteriene și a determinantelor genetice ale 

rezistenței la medicamentele antituberculoase. Utilizând același set de date de secvențiere a fost 

analizat, pentru prima dată pe un lot de izolate provenit din Europa de Est, rolul putativ al 

mutațiilor compensatorii și a unor mutații homoplazice în evoluția endemiei de TB MDR în această 

regiune, anterior asocierile dintre aceste tipuri de mutații și caracteristicile tulpinilor de TB MDR 

au fost descrise doar pe izolate provenite din Asia Centrală și Africa de Sud. La fel, elementul 

novatoriu al lucrării este asigurat de evidențierea asocierilor dintre deficiențele de management 

clinic și apariția rezistenței la preparatele antituberculoase la bolnavii TB tratați în cadrul 

Programului național de răspuns la tuberculoză din Republica Moldova. 

Rezultatele obținute care au contribuit la soluționarea unei probleme științifice, 

aplicative importante. 

- Majoritatea covârșitoare a tulpinile MDR de M. tuberculosis complex circulante în Republica 

Moldova aparțin într-o proporție relativ stabilă (pe durata observată în studiu) liniilor genotipice 

L2 (2.2.1 Central Asia 56%, 2.2.1 Europe/Rusian W148 outbreak 22%, 2.2.1 Central Asia 

outbreak 17%) și L4 (4.2.1 Ural 91%), care manifestă diferențe semnificative în rezistența la 

medicamentele antituberculoase. 

- Tulpinile MDR ale M. tuberculosis complex ce aparțin liniei genotipice L2, circulante în 

Republica Moldova, se caracterizează prin forme cu leziuni imagistice mai severe de 

tuberculoză pulmonară, fapt asociat cu prezența în genomul micobacterian a mutației Rv2828c 

T141R, fiind observată o selecție pozitivă pentru această mutație. 

- Tulpinile MDR ale M. tuberculosis complex ce aparțin liniilor genotipice L4, circulante în 

Republica Moldova, se caracterizează printr-o rată deosebit de mare de transmitere în populație, 

unul dintre factorii potențiali asociați cu succesul epidemiologic al acestor tulpini fiind prezența 



  

14 
 

mutațiilor compensatorii pentru rifampicină în gena rpoC a micobacteriei. 

- În condițiile managementului programatic al bolnavilor de tuberculoză în Republica Moldova 

rezistența tulpinilor de M. tuberculosis complex la medicamentele noi și repropuse precum 

bedaquilina și linezolidul este achiziționată secundar tratamentului TB MDR prin aplicarea 

unor scheme de tratament deficitare. 

Semnificația teoretică 

Rezultatele acestei lucrări oferă argumentarea teoretică pentru succesul răspândirii liniilor 

filogenetice de M. tuberculosis complex L2 și L4 în Republica Moldova, în special identificând 

unele determinante genetice asociate cu selecția pozitivă a genotipurilor L2 precum și a altora care 

avantajează răspândirea genotipurilor L4. În cazul tulpinilor L2 caracteristicile genetice 

identificate ar condiționa forme mai grave de tuberculoză pulmonară (forme cavitare, cu risc sporit 

de eșec al terapiei) cu o potențială infecțiozitate mai prelungită a acestor bolnavi, iar în cazul 

tulpinilor L4 achiziționarea mutațiilor compensatorii (rpoC) ar îmbunătăți adaptabilitatea 

biologică a acestor tulpini, fiecare dintre modificările genetice menționate ar avantaja transmiterea 

în populație a genotipurilor respective. La fel, teza aduce ilustrarea teoretică a achiziționării 

rezistenței la medicamentele antituberculoase noi, secundar includerii acestora în scheme 

terapeutice deficitare utilizate la bolnavii de TB MDR. 

Valoarea aplicativă 

Datele privitor la particularitățile corelației rezistenței geno-fenotipice și diferențele acestora 

dintre cele două genotipuri identificate (L2 și L4) în prezentul studiu își pot găsi aplicația în 

perfecționarea metodelor de testare a sensibilității la medicamente a tulpinilor M. tuberculosis 

complex. La fel, determinantele genetice găsite în prezentul studiu, ca fiind asociate răspândirii 

deosebit de eficiente a genotipurilor L2 și L4 a tulpinilor MDR ale M. tuberculosis complex în 

Republica Moldova, pot fi aplicate în studierea molecular-epidemiologică a focarelor de 

tuberculoză în cadrul anchetelor epidemiologice. Adițional, datele privind achiziționarea 

rezistenței la bedaquilină și linezolid pot fi utilizate de către medicii specializați în tratamentul TB 

MDR precum și de către specialiștii în sănătate publică pentru a ghida deciziile terapeutice și a 

reduce riscul de dezvoltare a rezistenței secundare la medicamentele esențiale utilizate în prezent 

în tratamentul TB MDR, precum și la medicamentele noi care urmează a fi implementate în cadrul 

Programului național de răspuns la tuberculoză. 
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Implementarea rezultatelor 

Rezultatele tezei au fost implementate în cadrul Laboratorului Național de referință în 

Microbiologia Tuberculozei din cadrul Institutului de ftiziopneumologie ”Chiril Draganiuc”, fiind 

obținute două acte de implementare în procesul științifico-practic și două certificate de inovator. 

Rezultatele tezei au fost reflectate în 15 publicații științifice, inclusiv 3 articole în reviste 

indexate în baza de date Web of Science, 2 - articole în reviste din registrul național al revistelor 

de profil, 10 - teze. La fel, rezultatele tezei au fost prezentate la 12 foruri și evenimente științifice. 
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1. MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS - DETERMINANTE GENETICE 

ASOCIERI EPIDEMIOLOGICE ȘI CLINICE 

1.1 Povara epidemiologică asociată infecției cu Mycobacterium tuberculosis complex 

Tuberculoza (TB) a fost în mod constant o cauză majoră de morbiditate și mortalitate la nivel 

mondial. Conform datelor OMS în anul 2022, la nivel mondial incidența estimată a tuberculozei a 

constituit circa 10,6 milioane cazuri, ceea ce corespunde la 133 cazuri la 100.000 populație. În 

același timp 27% dintre  aceste cazuri rămân în continuare nediagnosticate [11]. La ora actuală 

tuberculoza ocupă locul doi în topul cauzelor de deces determinat de un singur agent infecțios 

(întâietatea fiind deținută de SARS-Cov2), epidemia fiind susținută de transmiterea continuă a 

infecției în comunitate. 

În prezent, provocarea majoră în controlul tuberculozei este dată de necesitatea asigurării la 

scară largă a diagnosticului prompt și oferirea tratamentul eficient în cazurile de boală provocate 

de tulpinile multidrog-rezistente (MDR) de Mycobacterium tuberculosis complex (MTBC). 

Rata cazurilor de tuberculoză cu rezistență la cel puțin un medicament antituberculos la nivel 

global constituie 11%, incluzând și cazurile de TB MDR cărora le revine circa 5% din numărul 

total de cazuri de tuberculoză [12].   

Tuberculoza rezistentă la medicamente, inclusiv formele multidrog-rezistente (MDR) și cu 

rezistență extinsă (XDR), sunt endemice în țările din Europa de Est și Asia Centrală. În aceste 

regiuni prevalența MDR în rândul pacienților cu TB nou diagnosticați ajunge la 30%, în timp ce 

în rândul cazurilor de retratament depășește 50% [13,14]. Întreruperile în aprovizionarea cu 

medicamente și administrarea inadecvată a regimurilor de tratament se numără printre factorii care 

au favorizat selecția clonelor de TB MDR în aceste zone geografice în perioada anilor ’90 a 

secolului XX. În același timp, controlul deficitar al infecției în comunitate împreună cu întârzierile 

în diagnosticare și tratament contribuie la transmiterea activă a tulpinilor rezistente și la extinderea 

epidemiei de TB MDR la ora actuală [7,15]. Cu toate acestea, ar putea fi ca unele caracteristici 

genetice ale MTBC să contribuie la selecția și transmiterea micobacteriilor rezistente la 

medicamente în aceste regiuni. Datele din unele zone geografice (altele decât Europa de Est și 

Asia Centrală) arată că astfel de trăsături genetice precum mutațiile compensatorii sau homoplazia, 

ar putea conferi avantaje tulpinilor de MTBC în sensul perpetuării rezistenței la medicamente [16]. 

La ora actuală Republica Moldova înfruntă o importantă endemie de tuberculoză MDR 

[8,17]. La nivel mondial, Republica Moldova se află printre țările cu cele mai înalte rate ale 

tuberculozei MDR acestea constituind 28% printre cazurile noi și 58% printre cazurile de 

retratament. Din aceste considerente țara noastră a fost inclusă în lista OMS a țărilor cu prioritate 
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înaltă în răspunsul la tuberculoza MDR. Depășirea provocărilor date de tuberculoza MDR în 

Republica Moldova depinde în mare măsură de accesul la medicamentele antituberculoase și la 

metodele de diagnostic rapid al acestei boli [18–20].  

1.2 Identificarea și aprecierea sensibilității față de medicamentele antituberculoase a 

tulpinilor de Mycobacterium tuberculosis complex 

Diagnosticul tuberculozei presupune identificarea în specimenele biologice colectate de la 

persoana suspectă de tuberculoză a micobacteriilor ce aparțin MTBC [21]. Materialul colectat 

poate fi supus examinării atât prin testele clasice precum microscopia sau cultura, cât și prin 

metode biomoleculare rapide (metode molecular-genetice/metode moleculare). Diagnosticul 

tuberculozei implică și testarea consecutivă a sensibilității MTBC la medicamentele 

antituberculoase, pentru care standard de referință rămâne a fi metodele pe bază de cultură (metode 

fenotipice). Cu toate acestea tendința generală în acest domeniu este de substituire în viitorul 

previzibil a metodelor fenotipice de testare a sensibilității cu cele pe bază de tehnici molecular-

genetice (metode genotipice) [22].  

Examinarea microscopică 

Examenul microscopic pentru identificarea MTBC a fost propus mai mult de 100 de ani în 

urmă. Microscopia rămâne a fi o metodă simplă, rapidă, uşor de reprodus şi ieftină, dar cu o 

sensibilitate redusă (25-82%). Pragul de detectare a MTBC prin microscopie fiind de 5000-10000 

germeni/ml produs. Microscopia nu poate oferi informații despre viabilitatea germenilor și 

sensibilitatea față de medicamentele antituberculoase [23,24]. Acuratețea diagnostică a 

microscopiei este deosebit de redusă la persoanele cu HIV, la copii și în cazul specimenelor 

extrapulmonare. 

Particularitățile moleculare ale peretelui celular al micobacteriilor fac posibilă vizualizarea 

acestor microorganisme la microscopia optică doar după colorarea prin tehnici speciale, Zhiel-

Neelsen sau Kinyoun [25]. O alternativă cu sensibilitate mai mare o reprezintă colorațiile 

fluorescente cu auramină [26,27].  

Metode de izolare și testare a sensibilității pe bază de cultură 

Cultivarea MTBC reprezintă metoda de referință în diagnosticul bacteriologic al 

tuberculozei. Datorită sensibilității, cultivarea permite confirmarea etiologiei cât și testarea 

sensibilității la medicamentele antituberculoase. Cultura are o limită de detecție 10-100 bacili/ml 

produs, dar în același timp, este o metodă laborioasă și complexă care nu poate fi corect efectuată 

decât în laboratoare specializate [28,29].  
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Cultivarea MTBC poate fi efectuată atât pe medii de creștere solide (Löwenstein-Jensen, 

Middlebrook 7H11), cât și lichide (Middlebrook 7H9). Dintre mediile solide pe bază de ou sau 

agar cel mai frecvent utilizat este mediul Löwenstein-Jensen. Pentru cultivarea pe medii lichide 

cel mai frecvent sunt utilizate tuburile MGIT - Mycobacteria Growth Indicator Tube (MGIT), care 

conțin mediu pe bază de bulion Middlebrook 7H9 [30]. Pe lângă mediul de creștere tuburile mai 

conțin un amestec de antibiotice (PANTA) cu scop de a inhiba creșterea altor bacterii și a fungilor. 

La baza tubului se află un indicator fluorescent, impregnat într-o membrană de silicon, care devine 

pozitiv în condiții de hipoxemie, secundar creșterii micobacteriilor. Tuburile MGIT sunt incubate 

în mod automatizat în dispozitive de tipul celor BACTEC MGIT 960. Rezultatul culturilor pe 

mediu lichid este obținut semnificativ mai repede (în medie 12 zile) comparativ cu culturile pe 

mediu solid (în medie 25 zile) [31]. Cu toate acestea, pentru a spori acuratețea diagnostică este 

recomandată cultivarea în paralel atât pe medii lichide, cât și solide. Identificarea micobacteriilor 

în culturile pozitive poate fi făcută prin metode moleculare (în acest caz pot fi identificate inclusiv 

micobacteriile nontuberculoase) sau prin teste imuno-cromatografice rapide bazate pe detectarea 

antigenilor micobacterieni [28].  

Testarea fenotipică a sensibilității MTBC  la medicamentele antituberculoase poate fi 

efectuată atât pe medii solide, cât și pe cele lichide [25]. Rezultatele testării rezistenței la 

medicamente pot fi influențate de mai mulți factori, care depind de natura și proprietățile agentului 

patogen,  metoda aplicată, tipul de rezistență (fenotipică sau genotipică) [32,33]. 

În cazul mediilor solide de regulă este utilizată una dintre metodele indirecte de testare a 

sensibilității - metoda proporțiilor, metoda raportului de rezistență sau metoda concentrațiilor 

absolute. Aceste metode sunt standardizate în mare parte doar pentru medicamentele 

antituberculoase de linia întâi (rifampicina, izoniazida, etambutolul și pirazinamida), iar rezultatele 

sunt obținute după o perioadă de până la 8 săptămâni [34]. Cel mai des utilizată pentru testarea 

sensibilității MTBC, inclusiv în Republica Moldova, este metoda indirectă a concentrațiilor 

absolute. Neajunsul principal al acestei metodei constă în caracterul laborios şi timpul îndelungat 

de obținere a rezultatelor [28]. 

Metoda de referință pentru testarea fenotipică a rezistenței la medicamente este considerată 

cultura lichidă în tuburi MGIT. Această tehnică este validată pentru majoritatea medicamentelor 

antituberculoase și oferă rezultatele privitor la sensibilitate peste două săptămâni de la inoculare. 

De regulă, pentru incubarea tuburilor MGIT sunt utilizate sistemele BACTEC MGIT 960 cu 

aplicarea concentrațiilor critice a medicamentelor testate (CCM) [35]. Concentrația critică se 

definește ca acea concentrație minimă a medicamentului care in vitro inhibă creșterea a 99% dintre 

tulpinile sălbatice de MTBC. Pentru fiecare dintre medicamentele antituberculoase sunt definite 
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CCM standard, care sunt periodic revizuite [36]. Pentru interpretarea testelor de sensibilitate pe 

baza echipamentului BACTEC MGIT 960 a fost dezvoltată programa computerizată TBeXiST 

care permite monitorizarea continuă a creșterii și o analiză mai detaliată a rezultatelor obținute 

[37]. 

Teste molecular-genetice pe baza reacției de polimerizare în lanț (PCR) aplicate în 

identificare a M. tuberculosis complex și apreciere a rezistenței la medicamente 

Testele GeneXpert 

Testele de diagnosticare a tuberculozei s-au îmbunătățit substanțial în ultimii ani. La ora 

actuală OMS recomandă utilizarea a două tipuri de teste în calitate de teste de primă intenție la 

majoritatea persoanele cu simptome sugestive pentru tuberculoză - GeneXpert (Xpert) și Truenat 

(utilizat cu precădere în India) [24].  

Instrumentele GeneXpert MTBC/Rif și GeneXpert MTBC/Rif Ultra au devenit cele mai 

importante instrumente pentru diagnosticul rapid al tuberculozei, în special în contextul gestionării 

formelor de tuberculoză rezistente la medicamente. Tehnica GeneXpert, dezvoltată de Cepheid, 

este o metodă moleculară utilizată pentru detectarea MTBC și identificarea rezistenței la 

rifampicină. Această tehnologie utilizează tehnica PCR în timp real pentru a amplifica și detecta 

specific secvențe de ADN asociate cu MTBC. Testul s-a impus prin rapiditate (cca 2 ore din 

momentul inițierii prelucrării probei în laborator), simplitatea efectuării și automatizarea completă, 

ceea ce face posibilă implementarea inclusiv în laboratoare cu dotări minimale cu un personal cu 

instruire elementară. Unele diferențe tehnice fac ca Xpert MTBC/Rif Ultra să se bucure de o 

sensibilitate mai mare (plus 10-15%) comparativ cu Xpert MTBC/Rif,  dar cu pierderea a 2-3% 

din specificitatea testului. De curând a fost anunțat și implementat în practică GeneXpert XDR TB 

care permite testarea rezistenței la izoniazidă, fluorochinolone aminoglicozidele injectabile și 

etionamidă [38,39]. 

Testele de hibridizare liniară (Line Probe Assay - LPA) 

Tehnicile LPA se bazează pe tehnologia de amplificarea și hibridizare a fragmentelor ADN 

de interes pe bandelete de nitroceluloză ceea ce permite identificarea moleculară a MTBC și 

aprecierea sensibilității la unele medicamente antituberculoase. 

Pentru efectuarea testului este necesară izolarea prealabilă a ADN-ului și amplificarea 

secvențelor de interes. Secvențele ADN amplificate sunt hibridizate cu sonde oligonucleotidice 

specifice complementare. Reacția de hibridizare este realizată pe bandelete de nitroceluloză, pe 

care produsul de hibridizare poate fi citit vizual sub formă de benzi monocrome fiecare dintre care 

corespunde unei secvențe de amplificare [40]. Astfel, LPA permite detectarea simultană a mai 
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multor mutații de interes într-un număr mare de probe. Timpul de efectuare a testelor LPA variază 

între 24-48  ore. LPA poate fi efectuat pe probele de spută nativă cu microscopie BAAR pozitivă 

sau pe izolatele din cultură. OMS a aprobat pentru utilizare unele dintre variantele comerciale de 

LPA existente la moment. Două dintre acestea permit de a detecta MTBC și apreciază 

sensibilitatea față de izoniazidă și rifampicină (GenoType MTBDRplus ver. 1 și 2 (Hain 

Lifescience/Bruker, Germany), Genoscolar NTM+MDRTB kit 2 (Nipro, Japan)). Un alt test LPA 

aprobat de OMS oferă aprecierea sensibilității față de fluorochinolone și aminoglicozide 

(GenoType MTBDRsl ver. 1 și 2 (Hain Lifescience/Bruker, Germany)) [41]. Acuratețea 

diagnostică a acestor trei teste în specimenele cu microscopie BAAR pozitivă este similară atât 

pentru aprecierea sensibilității față de izoniazidă (sensibilitatea 90% și specificitatea 99%), cât și 

față de rifampicină (sensibilitatea 97% și specificitatea 98%) [42]. În cazul fluorochinolonelor și 

aminoglicozidelor sensibilitatea oferită de LPA variază între 80-97%, iar specificitatea atinge 

100% [43,44]. 

Sistemele de diagnostic molecular genetic de înaltă capacitate 

Sistemele de diagnostic molecular genetic de înaltă capacitate, cum ar fi Fluorotype MTBDR 

de la Hain Lifescience și BD MAX-TB, sunt utilizate pentru identificarea și testarea sensibilității 

Mycobacterium tuberculosis complex (MTBC) la medicamentele izoniazidă și rifampicină. Aceste 

sisteme folosesc tehnici moleculare pentru a detecta ADN-ul bacteriei și pentru a evalua 

modificările genetice care pot conferi rezistență la aceste medicamente [45]. 

Fluorotype MTBDR este un test PCR multiplex fluorescent efectuat într-un singur tub. 

Testul poate determina sensibilitatea la izoniazidă și rifampicină a tulpinilor de MTBC direct din 

probele native. Sistemul este semiautomat, concomitent fiind analizate 96 de probe. Rezultatele 

sunt obținute peste 3 ore de la inițierea testului, interpretarea fiind la fel automatizată [46]. 

BD MAX MDR-TB un test pe bază de PCR real-time multiplex. Testul este complet 

automatizat, analizând concomitent 24 de probe, rezultatul este obținut peste patru ore de la 

inițierea procesării [47]. 

Teste molecular-genetice pe bază de secvențiere a genomului micobacterian aplicate în 

genotiparea și aprecierea rezistenței la medicamente a Mycobacterium tuberculosis complex 

Secvențierea de nouă generație (Next Generation Sequencing - NGS) 

Secvențierea de noua generație este o metodă care poate oferi cele mai detaliate informații 

privitor la profilul de rezistență genotipică al MTBC. Avantajul major al NGS față de metodele pe 

bază de cultură este rapiditatea obținerii rezultatelor, iar față de testele molecular-genetice pe bază 

de PCR - detectarea nu doar a mutațiilor incluse în test, dar caracterizarea completă și detaliată a 
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întregului genom (în cazul tehnicii de Whole Genome Sequencing - WGS) sau a fragmentelor 

genomice de interes (în cazul la Targeted NGS - TGS) [48]. 

Efectuarea NGS include următoarele etape (Figura 1): 1) extragerea ADN (există o varietate 

de kituri comerciale pentru extragerea ADN-ului purificat cu greutate moleculară mare); 2) 

pregătirea bibliotecii de ADN - presupune fragmentarea chimică a ADN-ului genomic până la 

molecule scurte (100-500 pb), ulterior la capetele contondente ale fragmentelor obținute sunt fixate 

oligonucleotide specifice numite adaptoare care sunt amplificate prin PCR; 3) efectuarea 

automatizată a NGS; 4) citirea și interpretarea datelor care necesită aplicare de programe 

specializate disponibile fie în acces liber (PhyReSE, TB Profiler, Mykrobe, etc.) fie ca versiuni 

comerciale [49–51]. 

În procesul da analiză a datelor obținute prin NGS are loc compararea secvențelor 

nucleotidice a tulpinii studiate cu cele din cataloagele de referință și identificarea polimorfismelor 

în genele determinante a rezistenței. Unul dintre aceste cataloage - ReSeqTB - este elaborat și 

menținut de către OMS, dar există și alte baze de date manageriate de instituții de cercetare sau 

consorții internaționale [52].  

Capacitatea NGS de a determina rezistența tulpinilor micobacteriene nu este aceeași  pentru 

toate medicamentele antituberculoase. Aceasta depinde de cunoașterea genelor responsabile de 

rezistența față de medicamentul respectiv. Astfel, aprecierea rezistenței față de rifampicină, 

izoniazidă, fluorochinolone, aminoglicozide, etambutol și pirazinamidă la ora actuală se face cu o 

acuratețe înaltă, în timp ce diagnosticul rezistenței față de bedaquilină sau linezolid  încă necesită 

perfectare [53,54] 

Tendințele în domeniul de implementare în practica curentă a NGS (pentru testarea 

sensibilității la medicamente) sunt orientate spre dezvoltarea unor instrumente diagnostice, mai 

curând pe baza de TGS, care ar permite de a efectua într-un singur ciclu toate etapele secvențierii 

direct din specimenele native, fără izolarea prealabilă a tulpinii de MTBC. Diagnosticul nemijlocit 

din specimenele native este o provocare importantă a tehnicilor de secvențiere, aceasta datorită 

conținutului important în probele clinice (> 99%) a ADN-ului nonmicobacterian (uman sau al altor 

microorganisme) [55].  

De curând au fost raportate date promițătoare privitor la utilizarea clinică a unor instrumente 

diagnostice pe bază de NGS pentru testarea sensibilității  MTBC din probele native de spută. În 

special este vorba de Deeplex Myc-TB (Genoscreen, Lille, France) [56] și DeepCheck-TB 

(Translational Genomics Research Institute, Flagstaff, USA). La fel, sunt în proces de elaborare 

instrumente care să corespundă criteriilor de ”test aplicabil la patul pacientului” cu utilizarea 
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platformelor de secvențiere  MinION (Oxford Nanopore, Oxford, UK) sau iSeq Illumina (San 

Diego, USA) [57,58]. 

 

Figura 1. Etapele secvențierii întregului genom al M. tuberculosis complex [59] 

 

NGS a fost cu succes aplicată în studiile naționale de supraveghere a rezistenței în mai multe 

regiuni ale lumii, iar în unele țări cu incidență joasă a tuberculozei deja a substituit în totalitate 

testele fenotipice de apreciere a sensibilității față de medicamentele antituberculoase de linia întâi 

[60,61]. Astfel, în viitorul previzibil este foarte probabilă implementarea pe scară largă la nivel 

global a NGS pentru aprecierea în mod curent a sensibilității față de toate medicamentele 

antituberculoase. 

Tehnicile de secvențiere a genomului micobacterian (în special WGS) pot fi utilizate nu doar 

în scopul diagnosticului tuberculozei și aprecierii profilului de rezistență, dar și pentru  genotiparea 

MTBC. Analiza datelor de genotipare pot fi aplicate pentru investigarea epidemiologică a 

focarului de boală, elaborarea medicamentelor și vaccinurilor precum și în înțelegerea evoluției și 

patogeniei MTBC [62]. Altfel spus, analiza datelor de secvențiere permite identificarea sursei de 

infecție și a căilor de transmitere, înțelegerea evoluției temporo-spațiale a MTBC și a dezvoltării 

rezistenții la medicamentele antituberculoase [62–64]. 

Genotiparea speciei se face în special în baza analizei unor regiuni țintă (gene țintă). Una 

dintre aceste regiuni țintă corespund genelor codificatoare a componentelor necesare pentru 

sinteza ARNr 16S, care intră în structura subunității mici ribozomale RNP 30S. Alte regiuni țintă 
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sunt date de genele house-keeping esențiale pentru sinteza proteinelor care participă în cele mai 

importante procese moleculare cum este transcripția sau replicarea MTBC, fiind cazul genelor 

rpoB, gyrB, hsp65, secA. De asemenea pot fi analizate regiunile ”spacer” din genele pentru sinteza 

ARNr 16S-23S rRNA. Unul din avantajele secvențierii genei rpoB, este posibilitatea de a 

diferenția dintre microorganismele MBTC, cât și NTM, precum și de a identifica mutațiile ce 

conferă rezistență la rifampicină [65,66]. 

De menționat că genotiparea MTBC în scopul analizei epidemiologice sau filogentice ar 

putea fi efectuată și prin alte metode decât secvențierea. 

1.3 Metode nonsecvențiale de genotipare a Mycobacterium tuberculosis complex 

Metodele de genotipare pot fi clasificate în metode bazate pe secvențiere precum este 

WGS/NGS  și metode nonsecvențiale care se pot împărți în două categorii: 1) neamplificate (pe 

bază de gel) așa ca gel electroforeza în câmp pulsatoriu (PFGE) și RFLP și  2) metodele de  

amplificare (bazate pe PCR), acestea sunt spoligotiparea, MIRU-VNTR, RAPD-PCR, PCR bazat 

pe secvențe repetitive (REP- PCR)[67]. 

Spoligotiparea 

 Spoligotiparea se bazează pe evaluarea polimorfismelor regiunii conservate CRISPR 

(Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats) din genomul bacterian. Tehnica 

implică amplificarea prin PCR a regiunii DR (Direct Repeat - 36 pb), care în cazul micobacteriilor 

tuberculoase cuprinde 43 de regiuni ”spacer” cu poziție înalt conservată și lungime de 35-41 pb 

[68]. Ordinea ”spacerilor” poate fi urmărită la descendenții filogenetici ai tulpinii index. În prezent, 

au fost identificate 94 de secvențe „spacer” diferite, dintre care 43 sunt utilizate în spoligotiparea 

tulpinilor MTBC. După amplificare, produsele PCR denaturate se aplică în ordine inversată pe o 

membrană pe care sunt încorporate oligonucleotide ”spacer” sintetice legate covalent, deduse din 

secvențele regiunii DR ale celor două tulpini de referință (M. tuberculosis complex H37Rv și M. 

bovis BCG P3). Caracterizarea tulpinii (spoligotipului) se bazează pe prezența sau absența 

”spacerilor”, fiind obținut un profil tradus într-un cod binar (0 = absent, 1 = prezent) [69–71]. 

Tehnica MIRU-VNTR 

 Aproape toate genomurile eucariotelor superioare posedă secvențe repetate în tandem, care 

sunt dispersate în mii de copii în genom. Frecvența de repetare a acestor loci este foarte variabilă, 

astfel că aceste secvențe sunt numite loci cu număr variabil de repetiții în tandem (VNTR – 

variable number tandem repeats) [72]. 

  În 1997, Supply et al., au identificat în genomul MTBC o nouă structură asemănătoare 

minisateliților, compusă din secvențe repetitive de la 50 până la 150 pb și le-au denumit „unități 
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repetitive micobacteriene intercalate” (MIRU - Mycobacterial Interspersed Repetitive Units). 

Acestea sunt răspândite în 41 de locații de-a lungul genomului M. tuberculosis complex H37Rv 

(genom de referință). Aplicarea PCR pentru 12  dintre acești loci variabili repetați în tandem 

urmate de electroforeza în gel, reprezintă principiul genotipării MIRU-VNTR. [73]. MIRU-VNTR 

are o putere discriminatorie mai mare decât spoligotiparea, iar folosirea lor combinată crește 

acuratețea studiilor epidemiologice cu aplicare acestor tehnici [74–76]. 

Tehnica IS6110 RFLP 

Genotiparea RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) detectează variațiile 

generate de elementul de inserție IS6110 din genomul micobacterian. Elementele de inserție sunt 

capabile să-și facă copii și apoi să-și insereze copia oriunde în genom, proces cunoscut sub numele 

de transpoziție. Tulpinile pot fi diferite, atât după numărul de copii ale IS6110, cât și după poziția 

IS6110 în ADN-ul bacterian [77]. 

 Secvența IS6110 aparține familiei IS3 (secvența de inserție 3) și are o lungime de 1355 pb 

cu repetiții terminale inversate unice de 28 pb (TIR - Inverted Tandem Repeats). Regiunea dintre 

aceste repetări include două cadre de citire suprapuse, orfA și orfB, care codifică pentru o 

transpozază (enzimă responsabilă de transpunerea secvenței de inserție) [78]. IS6110 se găsește 

exclusiv în MTBC [79]. La majoritatea membrilor complexului secvența este prezentă în mai 

multe copii, deși M. bovis conține, în mod normal, doar o singură copie. În general, numărul de 

copii ale IS6110 variază de la 0 la 25 și depinde de frecvența transpoziției, care este condiționată 

de natura regiunii genomice unde are loc transpoziția. Deși, IS6110 poate fi integrat în orice loc 

de pe cromozom, există regiuni cu frecvență mai mare de transpoziție - așa-numitele puncte 

fierbinți de integrare. Ele sunt localizate, de obicei, în regiunile codificatoare ale ADN-ului MTBC 

[78]. 

1.3 Liniile filogenetice ale Mycobacterium tuberculosis complex - particularități 

epidemiologice și caracteristici clinice 

Tuberculoza este cauzată de tulpini micobacteriene ce aparțin Mycobacterium tuberculosis 

complex (MTBC). Sunt descrise cel puțin șapte linii filogenetice de MTBC adaptate la specia 

umană (în ultima perioadă este discutată și cea de a opta), fiecare dintre care are caracteristici 

distincte în ceea ce privește evoluția, transmisibilitatea, rezistența la medicamente, interacțiunea 

cu gazda și latența [80].  

Liniile filogenetice de MTBC patogene la om și la animale își au originea de la un progenitor 

comun de pe continentul african (Figura 2) însă, evenimentele moleculare care au însoțit această 

apariție rămân în mare parte necunoscute [81]. Frecvența și distribuția liniilor de MTBC sunt 
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influențate de mediu, în același timp, depinzând de factori sociali, economici și ecologici [82].  

Liniile MTBC au co-evoluat de-a lungul mileniilor și diferă în ceea ce privește distribuția 

geografică și asocierea cu subpopulațiile umane. Diseminarea temporo-spațială a tulpinilor de 

MTBC a fost puternic influențată de migrația speciei umane precum și de caracteristicile genetice 

ale celei din urmă [83]. Liniile MTBC adaptate la om sunt caracterizate de o distribuție geografică 

diferențiată, unele linii "generaliste", precum linia L2 și L4, sunt prezente în majoritatea regiunilor 

geografice, iar altele "specializate" (L5, L6 și L7) au o distribuție geografică limitată [84,85]. 

Astfel, cele mai răspândite sunt liniile L2 și L4, aceasta probabil, secundar unei virulențe mai mari 

sau/și a unui răspuns imun proinflamator întârziat sau redus din partea gazdei, ceea ce se exprimă 

într-o severitate mai mare a bolii și transmitere mai mare [86].  

În cadrul fiecărei dintre liniile filogenetice ale MTBC sunt descrise mai multe sublinii 

genotipice. Acestea din urmă prezintă diferențe fenotipice, inclusiv în ceea ce ține de capacitatea 

lor de a cauza boala [87].  Deși, corelația nemijlocită dintre sub-liniile genotipice și caracteristicile 

clinice ale bolii nu este pe deplin documentată, există încercări de a descrie diverse fenotipuri ale 

bolii determinate de caracteristicile genotipice ale unor tulpini micobacterine. Aceste corelații sunt 

influențate și de efectul de interacțiune cu alți factori precum cei de mediu sau cei imunologici 

[88].  

Studiile imunologice au sugerat că unele tulpini precum și linii genotipice de MTBC sunt 

mai virulente și/sau mai infecțioase decât altele deși la ora actuală nu există determinante genetice 

bine stabilite care să fie recunoscute ca fiind puternic asociate cu fenotipul bolii [89]. În acest 

context este unanim acceptat că diferențele în ceea ce privește patogenitatea și rata de transmitere 

diferite sunt influențate inclusiv de genotipul gazdei și locația geografică [90]. Diferite linii 

filogenetice ar putea fi adaptate la anumite populații umane această idee este susținută de studii 

care arată că complexul gazdă - agent patogen în tuberculoza umană rămâne stabil în timp, chiar 

și în regiunile aglomerate în care populațiile gazdă și patogene se amestecă [85]. 

Tulpinile "ancestrale" de MTBC de linia 1 (L1, East African - Indian) reprezintă o cauză 

importantă a tuberculozei (TB) în țările din jurul Oceanului Indian. La ora actuală, patobiologia 

tulpinilor L1 este insuficient caracterizată. Rezultatele unui studiu recent relevă prezența a opt 

sublinii majore ale L1. 

În cadrul acestui studiu a fost corelată structura L1 cu capacitatea de sinteză a glicolipidelor 

fenolice (PGL) - factori de virulență cunoscuți ai MTBC derivați din polichetide, fiind observate 

asocieri specifice dintre mutații în genele de biosinteză a PGL (pks15/1 sau glicoziltransferazele 

Rv2962c și/sau Rv2958) cu diferențele în structura populației de tulpini L1 [92,93]. 
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Figura 2. Liniile filogenetice ale Mycobacterium tuberculosis complex [91] 

Tulpinile de Mycobacterium tuberculosis din linia L2 sunt omniprezente din punct de vedere 

geografic, dar cu o anumită predilecție pentru Asia, unde atât prevalența TB, cât și numărul 

cazurilor de TB rezistentă la medicamente sunt dintre cele mai ridicate [94]. Linia 2 este probabil 

originară din Asia de Est și s-a extins relativ recent în mai multe părți ale lumii [95]. Linia 2, care 

include subliniile de tulpini Beijing, a fost asociată în mod repetat cu rezistența la medicamente 

[85]. 

În timp ce linia 2 și linia 4 au cucerit practic întreaga lume, linia 3 are succes în special în 

Africa de Nord și de Est, precum și în Asia de Sud, originea evolutivă presupusă a acestor tulpini. 

Linia L3 poate fi de tip ancestral sau modern (Central Asia CAS/Delhi) aceasta din urmă este mai 

virulentă și se deosebește genetic prin deleția TbD1, fiind asociată cu epidemii și transmitere mai 

înaltă. Din punct de vedere metabolic are un nivel crescut de proteine implicate în metabolismul 

lipidelor și cantități ridicate de proteine implicate în secreția ESX-3, ciclul TCA și alte căi 

metabolice. Această linie are și o capacitate de supraviețuire și adaptare sporită precum și o rată 

de transmitere mai mare în comparație cu L1, L5, L6 și L7 [96].  

Din punct de vedere al distribuției geografice, linia 4 este cea mai răspândită, deși motivele 

succesului răspândirii globale rămâne a fi necunoscut [85]. Se consideră că exportul repetat din 

zona europeană a fost principala forță motrice pentru expansiunea globală a L4, aceasta având o 
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răspândire considerabilă inclusiv în Africa și în America, după colonizarea de către europeni a 

acestor teritorii în secolele XVII-XIX [97]. Studiile de epidemiologie moleculară au demonstrat 

variații considerabile în ceea ce privește succesul transmiterii a diverselor tulpini din linia 4. Aceste 

observații sugerează că linia 4 este caracterizată de o diversitate genotipică și fenotipică care ar 

putea determina distribuția diferitelor subtipuri din linia 4 în diferite părți ale lumii [85]. Un alt 

studiu a arătat că linia 4 cuprinde sublinii distribuite la nivel global  (”generale”) și sublinii 

restrânse din punct de vedere geografic (”specifice”), sugerând o distincție între cele generale și 

specifice. Analizele genomice populaționale au arătat că în timp ce majoritatea epitopilor celulelor 

T umane au fost conservate în toate subliniile, proporția de epitopi variabili a fost mai mare în 

subliniile generale. Aceasta denotă că succesul global al liniei 4 reflectă strategii distincte de 

adaptare pentru diferite sublinii cât și confirmă influența migrației umane [85]. Diversitatea 

epitopilor limfocitelor T poate împiedica recunoașterea MTBC de către sistemul imun [83,98]. 

Apariția TB MDR cauzată de MTBC de linia 4 este în mare măsură un fenomen local, în sensul 

că MTBC din această linie dezvoltă în mod repetat clone rezistente în diverse regiuni ale lumii, în 

timp ce migrația tulpinilor rezistente pare să fi jucat un rol limitat în apariția rezistenței [99]. Liniile 

L5 și L6 au o răspândire foarte limitată în Africa de Vest [100]. 

Tulpinile de MTBC de linia L7 au fost recent identificate printre tulpinile originare din 

Etiopia. Tulpinile din linia 7 sunt mai puțin transmisibile în comparație cu alte tulpini de MTBC 

moderne [101]. 

Linia L8 este aparent limitată la regiunea Marilor Lacuri din Africa. În comparație cu 

genomul altor linii, separarea L8 a precedat pierderea regiunii genomului cobF - implicată în 

sinteza cobalaminei/vitaminei B12 – ceea ce a dus la lipsa strămoșului comun, regăsit la toate 

celelalte linii cunoscute de MTBC. Acest fapt susține și mai mult o origine est-africană pentru 

MTBC L8 și oferă markeri moleculari suplimentari privitor la lipsa genomului ancestral asociat 

cu adaptarea la un stil de viață patogen [102]. 

O caracterizare detaliată a genotipurilor MTBC servește pentru o monitorizare și o raportare 

mai eficientă a transmiterii bacteriene, precum și pentru îmbunătățirea înțelegerii asociațiilor 

genotip-fenotip precum severitatea bolii și rezistența la medicamente [94]. Studiile sugerează că 

diversitatea speciilor și interacțiunea lor cu organismul gazdă afectează fiziopatologia și evoluția 

naturală a tuberculozei. Astfel, L4 este mai probabil asociată cu TB pulmonară, în timp ce L2 și 

L3 se asociază cu forme de TB extrapulmonară, cum ar fi meningita TB și TB ganglionilor 

limfatici cervicali. Un alt studiu comparativ a arătat că tulpinile L3 și L4 au o asociere negativă cu 

boala extratoracică, spre deosebire de tulpinile L2 [103]. 
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Recent a fost raportat că deleția regiunii genomice TbD1 în liniile moderne de MTBC (L2, 

L3 și L4), este un factor cheie al răspândirii lor epidemice la nivel global. Această pierdere 

determină o rezistență sporită la hipoxie, stres oxidativ și virulență sporită al acestor tulpini în 

comparație cu tulpinile L1 și L7. De asemenea, unele SNP (polimorfisme de un singur nucleotid) 

în gena esxW și deleția în gena ppe38 au fost asociate cu o transmisibilitate crescută și 

hipervirulență a liniei Beijing (L 2.2). Dimpotrivă, mutațiile din gena phoR prezente la linia L6 a 

M. africanum au fost asociate cu o virulență sau o transmisibilitate mai scăzută [92]. 

Metodologia unanim acceptată pentru înțelegerea evoluției MTBC și a varietății genetice a 

tulpinilor de MBTC este analiza filogenetică [104]. Filogenetica moleculară și metodele de studiu 

a dinamicii evolutive permit înțelegerea legăturilor dintre diversitatea genetică și apariția 

rezistenței la medicamente în tulpinile de micobacterii [105]. Genele rezistente la antibiotice sunt 

markeri importanți pentru delimitarea evoluției și răspândirii fenomenului de rezistență [106].  

Un instrument indispensabil, pentru a documenta în mod fiabil liniile filogenetice ale MTBC 

precum și pentru a examina relația acestora cu caracteristicile demografice ale pacienților și 

dezvoltarea rezistenței la medicamente, este  secvențierea întregului genom (WGS – whole 

genome sequencing) [80]. Posibilitatea secvențierii genomurilor micobacteriene provenite din 

diferite zone geografice ne permite să înțelegem nu doar diversitatea genetică a MTBC, dar ne 

oferă posibilitatea asocierii datelor epidemiologice cu patogeneza și caracteristicile clinice ale bolii 

[94]. Înțelegerea diversității genotipice a MTBC poate facilita elucidarea unor caracteristici ale 

bolii tuberculoase precum gravitatea acesteia, starea de latență sau adaptabilitatea biologică 

precum și rezistența la medicamentele antituberculoase [92]. 

Un interes special ar putea să-l prezinte studierea metilomului MTBC, mai puțin cunoscut la 

ora actuală. Acesta poate fi implicat în virulență, supraviețuirea în condiții de hipoxie și apariția 

rezistenței la medicamente. Cunoașterea metilomilor specifici pentru fiecare linie genetică oferă 

posibilitatea înțelegerii mecanismelor biologice care stau la baza fenotipurilor MTBC și ale epi-

genomului [107]. 

Endemia de tuberculoză MDR din Republica Moldova este asociată cu transmiterea locală 

a mai multor genotipuri de MTBC cu profiluri diferite de rezistență la medicamente și distribuție 

geografică. Cu toate acestea majoritatea covârșitoare a tulpinilor MTBC circulante în Republica 

Moldova aparțin în proporție practic egală liniilor L2 și L4 [10,108]. Paleta filogenetică a liniilor 

de MTBC, ce se atestă în Republica Moldova mai probabil este rezultatul suprapunerii mai multor 

valuri epidemice de TB MDR dintre care unele s-au extins în întreaga țară, în timp ce altele sunt 

până în prezent limitate la anumite subregiuni cum ar fi municipiul Chișinău sau Regiunea 

Transnistreană [108]. La fel, a fost descris fenomenul prezenței la majoritatea covârșitoare a  
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tulpinilor din sublinia Beijing din Republica Moldova a mutațiilor în gena esxW, cu o potențială 

selecție pozitivă a micobacteriilor purtătoare a acestora [8]. 

1.4 Heterogenitatea genetică a Mycobacterium tuberculosis complex și dezvoltarea 

rezistenței la preparatele antituberculoase  

În genomul procariotelor, datorită erorilor de replicare în mod constant, se pot produce 

mutații spontane, rata acestor mutații fiind de 0,0033 la fiece replicare a ADN-lui. Aceasta este 

similară pentru un spectru larg de organisme, inclusiv pentru MTBC [109,110]. În cazul multor 

procariote rezistența la antibiotice poate fi determinată de elementele genetice mobile cum ar 

transpozoni, integroni sau plasmide precum și de transducție sau transformare, aceasta însă nu este 

caracteristic și pentru MTBC la care rezistența la medicamente poate să apară numai prin mutații 

cromozomiale, deși rareori elementele genetice mobile, cum ar fi secvența de inserție IS6110, au 

fost asociate cu fenomene de rezistență ce apar prin inactivarea genelor critice [111]. Astfel, 

principala cale de dobândire a rezistenței la preparatele antituberculoase este achiziția mutațiilor 

în genele care codifică enzime de activare a medicamentului sau reprezintă ținte ale 

medicamentului.  

Într-un scenariu clinic, rezistența la medicamentele antituberculoase ar putea fi de două 

origini: prima - când tulpinile rezistente sunt transmise unei noi gazde (aceasta se numește 

rezistența primară la medicamente), cea de a doua  apare prin achiziționare pe parcursul 

tratamentului prin apariția mutațiilor determinante ale rezistenței la medicamente (rezistență 

secundară sau dobândită) [112–114]. 

Frecvența și tipul mutațiilor asociate cu rezistența la medicamentele antituberculoase variază 

în funcție de diferiți parametri ca exemplu: regiunea geografică sau paternul de rezistență.  

Mecanismul principal al rezistenței la rifampicină implică blocarea legării rifampicinei la 

ARN polimeraza bacteriană, ceea ce duce la incapacitatea medicamentului de a inhiba transcripția 

corectă a ARN-ului. Mutațiile din gena rpoB pot afecta situsurile de legare ale rifampicinei la ARN 

polimerază, ceea ce face ca bacteriile să devină rezistente la acțiunea sa. Această rezistență poate 

fi dobândită prin mutații spontane sau poate fi transferată între bacterii prin intermediul genelor de 

rezistență la medicamente [115]. 

În cazul Izoniazidei, mecanismul principal de rezistență este reprezentat de mutații în gena 

katG, care codifică pentru catalaza-peroxidaza, și în gena inhA, care codifică pentru enoil-CoA 

reductaza. Aceste mutații pot duce la o scădere a activării izoniazidei în interiorul celulei 

bacteriene [116,117]. 
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Rezistența la fluoroquinolone, cum ar fi levofloxacina, poate fi cauzată de mutații în genele 

care codifică subunitățile ADN-girazei sau topoizomerasei IV, care sunt ținte ale acestor 

antibiotice. Aceste mutații pot afecta situsurile de legare ale medicamentului sau pot modifica 

enzimele în așa fel încât să nu mai fie afectate de acțiunea levofloxacinei [118]. 

În ceea ce privește mecanismul exact de rezistență la bedaquilină nu este pe deplin înțeles, ar 

putea fi implicate mutațiile în gena atpE, care codifică subunitatea C din ATP-sintetaza bacteriană, 

[119]. 

În cazul linezolidului mecanismele posibile ar putea include mutații în genele care codifică 

pentru componentele ribozomale, acestea ar cauza reducerea afinității medicamentului pentru 

ribozomi [120]. 

Rezistența la cicloserină poate fi asociată cu mutații în gena ddl, care codifică pentru D-alanil-

D-alanin ligaza, enzima care este ținta principală a cicloserinei. Mutațiile în această genă pot duce 

la o reducere a afinității cicloserinei pentru ligază, ceea ce face ca bacteriile să devină rezistente 

[121]. 

Rezistența la amikacină și alte aminoglicozide poate fi cauzată de mutații în genele care 

codifică 16S rRNA pentru subunitatea ribozomală 30S, ce reprezintă situsurile de legare pentru 

aceste antibiotice. Mutațiile pot interfera cu legarea medicamentului sau pot reduce eficiența 

acestuia în inhibarea sintezei proteice bacteriene [122].  

În cazul etambutolului rezistența M. tuberculosis complex este cauzată de mutații în gena 

embB, care codifică pentru enzima arabinosiltransferaza, implicată în sinteza peretelui celular 

bacterian. Mutanțiile în această genă pot modifica structura enzimei astfel încât etambutolul să nu 

mai fie eficient în inhibarea sintezei peretelui celular [123].  

Rezistența la pirazinamidă poate fi cauzată de mutații în gena pncA, care codifică pentru 

enzima pirazinamidaza. Această enzimă este necesară pentru conversia pirazinamidei într-un 

metabolit activ în interiorul celulei bacteriene. Mutațiile în această genă pot reduce activitatea 

pirazinamidazei, ceea ce face ca bacteriile să devină rezistente la acțiunea pirazinamidei [125,126]. 

Rezistența la PAS este datorată mutațiilor în gena folC, ce codifică pentru dihidropteroat 

sintetaza, enzima care este ținta principală a PAS. Mutațiile din această genă pot duce la o scădere 

a afinității PAS pentru dihidropteroat sintetaza, ceea ce face ca bacteriile să devină rezistente la 

acțiunea sa [127]. 

Mecanismul exact de rezistență la delamanid nu este pe deplin înțeles. Cu toate acestea, s-a 

sugerat că mutațiile în genele implicate în metabolismul medicamentului sau în mecanismele sale 

de acțiune ar putea contribui la dezvoltarea rezistenței. Studiile sunt în curs pentru a identifica 

aceste mecanisme în detaliu [128]. 
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Tabel 1. Genele M. tuberculosis complex de importanță majoră și mutațiile acestora asociate 
cu rezistența înaltă sau redusă la preparatele antituberculoase [91,124] 

Medicament Genă Produsul genei Nr. 
mutații 
ADN 

Mutații asociate cu 
rezistență înaltă 

Mutații asociate cu 
rezistență redusă 

Isoniazida katG Catalaza Peste 
60 

S315I, S315N și S315T - 

inhA Catalaza Peste 
60 

c-15t cu I194T și c-15t cu 
S49A 

c-15t 

Rifampicina rpoB ARN polimeraza Peste 
50 

peste 20 de mutații, 
S531L fiind cea mai 

frecventă 

D516Y, H526L, 
L533P, L511P, 

H526N și I572F 
Bedaquilina atpE ATP sintetaza Peste 

30 
A83G, A83T, G167C și 

G187C 
- 

Rv0678 Hidroxilaza Peste 
20 

Q22L, T33A, S63R, 
I67fs, R72W, R135G și 

L136P 

185ins_cag 

pepQ Dipeptidaza Peste 
30 

necunoscut - 

Levofloxacina 
și 

Moxifloxacina 

gyrA ADN-giraza Peste 
40 

G88C, D94G, D94H, 
D94N și D94Y 

D89N, A90V, S91P și 
D94A 

gyrB ADN-giraza Peste 
30 

 D461H, D461N, 
D499D și 
A504V 

Linezolid rplC Proteina ribozomală 
50S 

Peste 
10 

T460C - 

rrl Proteina ribozomală 
23S 

Peste 
10 

g2299t, g2814t - 

Clofazimina Rv0678 
 

Hidroxilaza Peste 
30 

peste 30 de mutații 
cunoscute 

(Q22L, T33A, S63R, 
I67fs, R72W, G74A, 

T131C, R135G, 136P, 
C204A) 

- 

Cicloserina alr Alanina racemaza Peste 
10 

t-8c, M319T, Y364D, 
Y364C, R373L și R373G 

- 

Amikacina rrs ARNr 16S Peste 
50 

a1401g și a1484t eis c-14t și rrs c1402t 

Etambutol embA 
embC 

Arabinosiltransferaza 
Proteină membranară 

Peste 
10 

c-8t, c-12t și c-16t 
(frecvent în asociere cu 

mutații în embB) 

- 

embB Arabinosiltransferază Peste 
100 

M306I, M306V, D354A, 
G406D, G406C, G406S 

și Q497R 

- 

Pirazinamidă pncA Pirofosfamidaza Peste 
300  

Peste 300 V180I, A170V, 
D110G, S65A și 

E37V 
Acid para - 

amino - 
salicilic (PAS) 

folC Dihidrofolat 
reductaza 

Peste 
20 

E153A, E153G, S150G, 
F152S, I43T, I43A și 

E40G 

- 

ribD Riboflavin sintetaza Peste 
20 

g-12a - 

Delamanid ddn Dihidropteroat 
sintetaza 

Peste 
20 

W88Stop - 

fbiA Dihidrofolat 
reductaza 

Peste 
20 

D49Y și L250Stop - 
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Pentru rezistența la preparatele antituberculoase se cunoaște că există mutații ce sunt asociate cu 

rezistența înaltă sau rezistență joasă (Tabel 1). 

Mutațiile compensatorii 

Mutația este principala sursă de variabilitate în orice organism. Fără aceasta, selecția naturală 

nu poate funcționa, iar organismele nu se pot adapta la noile condiții de mediu. Mutația este, de 

asemenea, o sursă de defecte biologice. Altfel spus, multe dintre mutații nu sunt neutre pentru 

metabolismul bacterian, dar determină o scădere a capacităților biologice a microorganismului 

[111]. 

Majoritatea antibioticelor țintesc periclitarea celor mai importate funcții bacteriene, astfel 

mutațiile care conferă rezistență ar putea determina o creștere mai lentă și o viabilitate mai redusă 

a micobacteriei, gradul afectării acestor funcții variază de la o mutație rezistentă la alta. Cu toate 

acestea, bacteriile reușesc să acumuleze mutații secundare care restabilesc parțial sau total funcția 

compromisă (mutații compensatorii). Mutațiile compensatorii (MC) sunt diferite pentru fiecare 

antibiotic, ele explică în mare măsură de ce anumite mutații sunt frecvent întâlnite în grupurile cu 

transmitere ridicată, în timp ce altele sunt mai puțin frecvente, rare sau nu se întâlnesc niciodată în 

izolatele clinice. MC ilustrează modul în care rezistența la medicamente afectează bacteriile și 

modul în care bacteriile evoluează pentru a depăși efectele antibioticelor [129].  

Studii recente asupra genomului micobacterian atât pe izolate clinice, cât și modele de 

laborator, au arătat că rezistența la rifampicină, medicamentul de primă linie împotriva 

tuberculozei, este foarte puternic asociată cu selecția mutațiilor compensatorii în diferite subunități 

ale ARN-polimerazei. Acest fenomen de compensare a rezistenței poate fi observat și la alte 

medicamente. Cunoașterea frecvenței și mecanismelor acestor fenomene de compensare ar putea 

fi utilizate pentru a dezvolta metode mai bune de diagnostic și a optimiza tratamentul tuberculozei 

[130]. 

Au fost observate scăderea vitalității tulpinilor MTBC mutante cu defect de structură în 

subunitatea β a ARN-polimerazei (RNAP). În izolatele clinice, acest defect de vitalitate poate fi 

ameliorat prin prezența unor mutații secundare în domeniul dublu-psi β-baril (DPBB) al subunității 

β′ a RNAP. În tulpina mutantă, purtătoare a mutației βS450L, aceste defecte sunt atenuate de 

prezența mutațiilor secundare/compensatorii în domeniul DPBB al subunității β′ [131]. 

La fel, a fost raportat că, tulpinile L2 MDR purtătoare a mutației RpoB S450L și a mutației 

compensatorii în gena ce codifica sinteza ARN-polimerazei au o capacitate de transmitere mai 

mare în comparație cu tulpinile MDR doar cu mutația RpoB S450L. În același timp, fenomenul nu 
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a fost observat în cazul tulpinilor MDR purtătoare ale altor mutații în RpoB decât mutația S450L 

[111]. 

În cazul tulpinilor MTBC cu rezistență la rifampicină cauzată de mutația în gena rpoB au 

fost identificate mutații compensatorii în genele rpoA și rpoC care pot spori viabilitatea tulpinilor 

rezistente. Studiile genomice recente au identificat mai multe mutații rpoB non-rezistente care au 

apărut împreună cu mutațiile rezistente în izolatele clinice fără mutații în genele rpoA/rpoC și care 

pot conferi o compensare a capacității de adaptare [132]. Mutațiile non-RRDR ar putea modifica 

centrul activ RpoB sau prin modificări ale interacțiunilor dintre subunitățile ARN polimerazei. 

Astfel, aceste mutații compensatorii ar putea fi utilizate ca markeri moleculari suplimentari pentru 

a prezice capacitatea de adaptare a tulpinilor de MTBC rezistente la medicamente [133]. 

În unele studii a fost susținut rolul mutațiilor rpoC în transmiterea tuberculozei 

multirezistente, ilustrând modul în care interacțiunile epistatice dintre mutațiile care conferă 

rezistență la medicamente, mutațiile compensatorii și diferitele medii genetice ale tulpinilor ar 

putea influența evoluția compensatorie în MTBC rezistente la medicamente [134]. 

Cu toate acestea, datele expuse mai sus, sunt contrazise de rezultatele unui studiu ce a studiat 

mutațiile compensatorii la tulpinile MTBC MDR din cel mai populat oraș din China pe parcursul 

a 4 ani, cât și rolul lor în transmiterea tuberculozei MDR, fiind demonstrat că rata mutațiilor 

compensatorii în genele rpoA, rpoB sau rpoC nu a fost mai mare la tulpinile MTBC ce formează 

clustere [135]. 

Mutațiile homoplazice 

Homoplazia este fenomenul de dezvoltare a caracterelor în cadrul unor specii diferite, care 

se aseamănă între ele și au aceleași funcții, dar care nu au origine ancestrală comună. Aceste 

caractere apar prin evoluție convergentă și prin urmare sunt analoge, nu omoloage, între ele. De 

exemplu, aripile insectelor, ale păsărilor și ale liliecilor, care sunt toate folosite pentru zbor, sunt 

homoplazice (ceea ce înseamnă: similare ca formă și structură, dar nu și ca origine) [136]. Un 

arbore filogenetic descrie relațiile ancestrale dintre un grup de organisme în baza secvențelor de 

nucleotide. Acuratețea relațiilor ancestrale descrise în arborele filogenetic se bazează pe faptul că 

marea majoritate a diferențelor nucleotidice, care definesc arborele, rezultă din evenimente de 

substituție care au avut loc o singură dată. Homoplazia definește cazul când aceeași substituție 

apare de mai multe ori în mod independent în etape evolutive separate [137]. La fel, am putea 

spune că homoplazia este apariția unor genotipuri care sunt identice prin stare, dar nu și prin 

descendență. Aceasta apare printr-o serie de mijloace, inclusiv evoluția convergentă și inversă și 

transferul orizontal de gene [138].  
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SNP-urile homoplazice sunt considerate markere importante ale unei presiuni selective 

pozitive, și prin urmare, ale evoluției adaptaționale pentru trăsături relevante din punct de vedere 

clinic, cum ar fi rezistența la antibiotice și virulența. Secvențele ADN ale agenților patogeni 

bacterieni suferă mutații în permanență, majoritatea modificărilor sunt dăunătoare sau neutre, dar 

uneori o mutație duce la o schimbare funcțională care permite agentului patogen să scape anumitor 

amenințări. Aceste modificări mutaționale aleatorii sunt atât de rar benefice, încât, atunci când 

apar în paralel în izolate înrudite la distanță (SNP homoplazice) devin obiectul unei selecții 

pozitive, aceasta deoarece conferă bacteriei un avantaj de adaptare [139]. 

Pentru a putea cuantifica fenomenul de homoplazie din cadrul unui grup de microorganisme 

este recomandată calcularea indicelui de consistență (IC). Acesta este egal cu raportul m/s unde 

„m” este numărul minim de modificări ale caracterului care ar fi trebuit să aibă loc în arborele 

filogenetic, iar “s” este numărul real de modificări care au avut loc. Un indice de consistență 

apropiat de 1 indică homoplazie redusă sau absentă; un IC apropiat de 0 indică homoplazie 

importantă. Indicele de consistență poate fi privit ca un indicator al credibilității reconstrucției 

filogenetice [140]. 

La ora actuală studiile care analizează mutațiile homoplazice la MTBC sunt reduse ca număr. 

Un studiu recent a încercat să analizeze dacă fenomenul de homoplazie în tulpinile de MTBC 

rezultă din procese stocastice sau este rezultatul selecției naturale, concluzia obținută a fost în 

defavoarea selecției naturale, cel puțin de la nivelul ramificării ancestrale a celor trei linii moderne 

de MTBC [141]. 

Homoplazia este adesea observată în cazul mutațiilor de rezistență la medicamentele 

antituberculoase și poate servi drept un indicator puternic al selecției pozitive [142]. Altfel spus 

SNP-urile homoplazice au o asociere puternică cu rezistența la medicamente. Cele mai multe 

dintre aceste mutații sunt deja bine cunoscute. Cu toate acestea, au fost identificate o serie de 

mutații noi care manifestă caracter homoplazic, spre exemplu mutațiile asociate cu rezistența la 

streptomicină. S-a demonstrat experimental că un SNP din regiunea intergenică din amonte de 

Rv0079 crește activitatea transcripțională a genei din aval, sugerând că SNP-urile homoplazice 

intergenice ar putea avea efecte asupra fiziologiei celulelor bacteriene. Sunt date din literatură, 

care evidențiază potențialul mutațiilor homoplazice de a produce modificări fenotipice, astfel că 

sub presiune selectivă și în timpul interacțiunii cu gazda, mutațiile homoplazice pot conferi 

avantaje pentru MTBC [139]. 

La fel, a fost analizată asocierea dintre severitatea leziunilor radiografice în TB pulmonară 

și SNP-urile homoplazice ale MTBC. În rezultat două mutații au fost semnificativ asociate cu 

leziuni radiologice mai extinse Rv2828c și rpoC 1040. În același timp, mutația rpoB S450L a fost 
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asociată cu leziuni radiologice mai puțin extinse, ceea ce sugerează un cost de viabilitate pentru 

această mutație în vivo [111,132,143]. 

Într-un alt studiu au fost identificate trei gene cu caracter homoplazic care se asociază cu 

fenotipul TB pulmonare. Astfel, variațiile genetice în Rv0218 și absența Rv3343c și nanK 

corelează cu fenotipul bolii determinate de microorganismele din ramurile terminale ale arborelui 

filogenetic analizat [144]. De remarcat că gena Rv0218 codifică o proteină care ar putea fi 

implicată în interacțiunea gazdă-patogen prin modificarea recunoașterii microorganismului  

precum și în virulența micobacteriei. 

1.5 Concluzii la capitolul 1 

1. Analiza liniilor filogenetice de distribuție a Mycobacterium tuberculosis multidrog- 

rezistent evidențiază diversitatea genetică a tulpinilor MDR și posibilele căi de 

transmitere a rezistenței la medicamente. Această înțelegere este esențială pentru 

gestionarea eficientă a focarelor de tuberculoză MDR și dezvoltarea de strategii de control 

adaptate la nivel global și regional. 

2. Analiza mutațiilor asociate cu rezistența înaltă și rezistența joasă la preparatele 

antituberculoase evidențiază complexitatea mecanismelor de rezistență la Mycobacterium 

tuberculosis, având o importanță majoră în dezvoltarea de noi medicamente și regimuri 

terapeutice care să depășească eficient obstacolele create de rezistența bacteriană și să 

îmbunătățească gestionarea tuberculozei. 

3. Examinarea mutațiilor compensatorii și homoplazice ale Mycobacterium tuberculosis 

multidrog-rezistent este esențială pentru înțelegerea adaptării bacteriei la tratamentele 

antituberculoase. Aceste mutații pot influența rezistența la medicamente și succesul 

terapiei, subliniind necesitatea unei monitorizări continue și a dezvoltării de strategii 

personalizate pentru abordarea infecțiilor cu tulpini rezistente la medicamente. 
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2. DIVERSITATEA GENOTIPICĂ A MYCOBACTERIUM 

TUBERCULOSIS COMPLEX ÎN REPUBLICA MOLDOVA ÎN 

CONTEXTUL DEZVOLĂTII REZISTENȚEI ANTIMICORBINE ȘI AL 

CARACTERSITICILOR CLINICE ALE BOLII 

În ultimele decenii, tuberculoza (TB) a continuat să fie o cauză majoră de morbiditate și 

mortalitate la nivel mondial [145]. În prezent, unul dintre cele mai importante obstacole în 

reducerea impactului tuberculozei asupra sănătății publice este creșterea continuă a incidenței 

tulpinilor de Mycobacterium tuberculosis Complex (MTBC), rezistente cel puțin la izoniazidă și 

rifampicină [124]. O situație deosebit de nefavorabilă în ceea ce privește controlul TB MDR este 

observată în țările din Europa de Est, unde prevalența TB MDR în rândul pacienților nou 

diagnosticați cu TB este de aproximativ 30%, în timp ce în rândul cazurilor noi de tratament 

depășește 50% [146]. Printre factorii care au favorizat selecția clonelor MDR în această zonă 

geografică se consideră a fi întreruperea aprovizionării cu medicamente și implementarea 

inadecvată a regimurilor de tratament. Complementar la aceasta, măsurile deficiente ale 

controlului infecției, împreună cu întârzierile în diagnosticare și tratament, contribuie la 

transmiterea activă a tulpinilor rezistente la medicamente și la extinderea epidemiei de TB MDR 

[147]. La fel, se presupune că caracteristicile genetice al tulpinilor de M. tuberculosis complex 

contribuie la selecția, transmiterea și toleranța la medicamente a MTBC [148]. În special, tulpinile 

MTBC ce aparțin liniei 2 și liniei 4 au un succes excepțional în țările cu o povară mare de TB 

MDR din întreaga lume [149–151]. Evoluția compensatorie, care atenuează defectele de 

adaptabilitate induse de mutațiile care conferă rezistență la medicamente, a fost propusă ca 

mecanism care conferă un avantaj de transmitere a MTBC MDR [139,149]. Diverse linii 

genotipice ale M. tuberculosis complex pot manifesta diferențe în concentrațiile minime inhibitorii 

față de fluorochinolone și bedaquilină [152,153].  În același timp, impactul clinic al diferențelor 

genetice dintre tulpinile MTBC este mai puțin studiat, însă considerând asocierile dintre 

variabilitatea rezistenței la medicamente și genotipul micobacterian, cele din urmă ar putea modula 

și rezultatele tratamentului. În prezentul studiu a fost evaluat impactul caracteristicilor genetice ale 

M. tuberculosis complex asupra transmisibilității, adaptării biologice și caracteristicile clinice ale 

TB MDR din Republica Moldova.  

2.1 Material și metode 

A fost realizat un studiu de cohortă retrospectiv, fiind analizate izolatele de MTBC selectate 

din biobanca Laboratorului Național de Referință în Microbiologia Tuberculozei (LNR) din 
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Chișinău, Republica Moldova. Biobanca LNR conține izolate clinice stocate în mod curent, 

colectate în scop diagnostic la pacienții cu TB MDR, internați la Institutul de Ftiziopneumologie 

,,Chiril Draganiuc” (un spital terțiar de tuberculoză din care face parte și LNR), precum și cele 

trimise la LNR de la 3 laboratoare regionale de TB, situate în regiunile de nord-est și centru ale 

țării. Culturile izolate din laboratoarele regionale, sunt trimise la LNR, în scopul evaluării 

controlului calității sau pentru teste suplimentare sau repetate, atunci când acest lucru este necesar.  

Pentru acest studiu, a fost efectuată o selecție aleatorie a izolatelor de MTBC MDR din 

biobanca LNR, fiind selectate 60 de izolate pentru 6 ani consecutivi (2013-2018). Pentru selecția 

aleatorie a fost aplicată funcția "ddply" din programul R "plyr". Probele rezultate în urma selectării 

(n=360) au fost re-însămânțate pe mediul Lowenstein-Jensen în conformitate cu recomandarea 

OMS [25] și supuse extragerii ADN și secvențierii întregului genom. Tulpinile MTBC care 

conțineau genotipuri mixte și/sau discrepanțe majore între profilurile fenotipice și genotipice de 

rezistență la medicamente (figura 1) au fost excluse din analiza finală. Pentru izolatele rămase 

(n=288), datele epidemiologice și clinice disponibile (vârsta, sexul, istoricul de TB, comorbidități 

relevante, numărul de medicamente din regimul terapeutic, leziunile cavitare la radiografia 

toracică, rezultatul tratamentului fiecărui pacient) au fost extrase din Sistemul Electronic Național 

de Monitorizare și Evaluare a Tuberculozei (SIME-TB). 

Caracteristicile clinico-epidemiologice a mediului de implementare a studiului 

Republica Moldova este o țară est-europeană cu o povară mare a TB MDR, cu o incidență 

medie estimată a TB de 74 de cazuri la 100000 de locuitori în 2022 [154]. În cadrul Programului 

Național de Răspuns la Tuberculoză, îngrijirile medicale acordate bolnavilor de TB sunt gratuite 

și asigurate de un medic pneumolog specializat în îngrijirea TB (ftiziopneumolog). Diagnosticul 

și tratamentul TB MDR este reglementat de protocolul național TB la adulți, care este în 

concordanță cu recomandările OMS privind diagnosticul și tratamentul TB MDR [155]. În 

conformitate cu acesta, probele de la toți pacienții cu TB sunt testate cu GeneXpert MTBC/RIF 

(Cepheid, Sunnyvale, CA, SUA), se efectuează culturi de spută pe mediul Löwenstein-Jensen și 

MGIT, precum și un DST bazat pe cultură pentru medicamentele antituberculoase de prima și a 

doua linie. Spectrul de medicamente de linia a doua testate ar putea varia din cauza capacităților 

de laborator la un anumit moment dat și a cererilor medicului curant. De obicei, tratamentul TB 

MDR este inițiat în spital, unde pacientul este internat cel puțin până când se realizează conversia 

frotiului de spută și se selectează un regim de tratament eficient. După externarea din spital, 

pacienții continuă tratamentul la locul de reședință, sub observația directă a unui medic de familie 

sau a unui ftiziopneumolog. Rezultatul și eventualele ajustări ale schemelor inițiale de tratament a 

TB MDR sunt evaluate de către Comitetul Național pentru Managementul TB MDR [156]. În 
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timpul tratamentului, pacienții sunt urmăriți lunar prin sputocultură până la conversia culturii. 

După conversia culturii, sunt efectuate trimestrial culturile de spută. La cererea medicului curant 

se pot efectua evaluări suplimentare ale culturilor de spută. Complementar monitorizării 

microbiologice, pacienții beneficiază de o evaluare clinică periodică, radiografie pulmonară 

trimestrială și analize de sânge relevante. 

Izolarea ADN genomic al MTBC 

Tulpinile de MTBC au fost inoculate și cultivate pe mediul Löwenstein-Jensen la 37 °C, 

până la înregistrarea creșterii clar vizibile. Ulterior coloniile au fost transferate într-un tub de 

microcentrifugare (2,0 ml) care conținea 400 μl de tampon TE și au fost încălzite timp de 20 de 

minute la 80 °C pentru omorârea micobacteriilor. După 3 min de centrifugare la 13000 r, a fost 

eliminat supernatantul și adăugat 400 μl de tampon TE, urmat de o agitare și vortexare pentru a 

separa celulele. Apoi au fost adăugate 50 μl de lizozim (10 mg/ml), vortexate și apoi incubate peste 

noapte la 37 °C. A doua zi, s-a adăugat 70 μl de SDS 10 %, 5 μl de proteinază K (10 mg/ml), au 

fost vortexate ușor probele, iar soluția obținută a fost incubată 10 minute la 65 °C. Ulterior, au fost 

adăugate 100 μl de NaCl 5M, 100 μl de CTAB/NaCl (preîncălzit la 65 °C), urmat de vortexare și 

incubare timp de 10 min la 65 °C. Apoi s-au adăugat 750 μl de amestec cloroform/izoamiloalcool 

(24:1), au fost inversate tuburile de câteva ori și centrifugate la temperatura camerei timp de 15 

min la 13000 r. Supernatantul apos a fost transferat cu grijă într-un nou tub de microcentrifugare, 

unde s-a adăugat 0,6 volum de izopropanol pentru a precipita acizii nucleici timp de 30 de minute 

la -20 °C (sau mai mult). Apoi au fost centrifugate timp de 10 minute la temperatura camerei la 

13000 r, a fost aruncat supernatantul și spălat ADN-ul în 0,5 ml de etanol 75 % rece, inversând 

tuburile de câteva ori, urmat de o centrifugare de 5 minute la temperatura camerei și înlăturarea cu 

grijă a supernatantul. ”Pelerina” de ADN a fost uscată la 60 °C timp de aproximativ 10 minute, iar 

ADN-ul a fost dizolvat în cele din urmă în 100 μl de tampon TE la 37 °C timp de 30 de minute 

sau la temperatura camerei până când ADN-ul a fost complet dizolvat. 

Secvențierea întregului genom și predicția genotipică a rezistenței la medicamente 

ADN-ul MTBC extras a fost supus secvențierii întregului genom (WGS) la Centrul de 

Cercetări Borstel, Germania. Secvențierea realizată a avut o acoperire medie a genomului de cel 

puțin 50x, utilizând librării de ADN de tip paired-end și tehnologia Illumina (Nextera-XT și 

NextSeq500) în conformitate cu instrucțiunile producătorului ((Illumina, San Diego, CA, SUA). 

Fișierele Fastq (date brute de secvențiere) au fost transmise la European Nucleotide Archive  și au 

fost cartografiate în baza genomului de referință M. tuberculosis complex H37Rv (ID GenBank: 

NC_000962.3) utilizând MTBseq pipeline [157].  
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Au fost detectate mutațiile asociate rezistenței (polimorfisme de un singur nucleotid -SNP, 

inserții, deleții) și notificate conform catalogului de mutații din cadrul Laboratorului Supranațional 

de Referință (LSR) pentru Micobacterii, Centrul de Cercetări Borstel, Germania, pe baza 

informațiilor disponibile la data de 3 iulie 2020. Mutațiile implicate în rezistența la medicamente 

au avut cel puțin 2 citiri în ambele direcții ale catenelor moleculei de ADN și o citire care să indice 

alela cu cel puțin un scor phred de 20. Pentru analiza filogenetică, au fost extrase și cercetate SNP-

urile din întregul genom cu o acoperire de cel puțin 4 citiri atât direcția înainte, cât și inversă, cu 

o frecvență a alelei de cel puțin 75 % și patru lecturi care numesc alela cu cel puțin un scor phred 

de 20. În alinierea catenelor, SNP-urile trebuiau să îndeplinească pragurile menționate mai sus în 

95% din toate izolatele.  

Au fost luate în considerare mutațiile compensatorii putative, adică posibil asociate cu o 

adaptabilitate crescută a tulpinilor MDR, în genele rpoA, rpoB, rpoC, thyX și ahpC, excluzând 

mutațiile cunoscute care conferă rezistență la medicamente, pe baza catalogului de mutații utilizat 

la LSR, Centrul de Cercetări Borstel [158]. Pentru analiza tulpinilor pe grupuri a fost generată o 

matrice de distanțe SNP perechi și au fost grupate izolatele cu o distanță maximă de 5 SNP între 

două izolate. 

Analiză filogenetică 

Reconstrucția filogenetică a fost realizată cu o abordare de maximă verosimilitate folosind 

FastTree v2.1.11 [159] cu modul de dublă precizie, pe baza unei alinieri de secvențe concatenate 

și utilizând un model de substituție general reversibil în timp (GTR). Pentru identificarea 

situsurilor care ar putea fi supuse unei selecții pozitive, a fost utilizat HomoplasyFinder [137]. 

Vizualizarea arborelui filogenetic a fost realizată în ITOL versiunea 6.5.8 [160]. 

Analiza statistică 

Diferențele dintre valorile medii au fost comparate cu testul Wilkinson, iar diferențele dintre 

proporții au fost comparate cu un test  exact a lui Fisher. Valorile p mai mici de 0,05 au fost 

considerate semnificative din punct de vedere statistic. Pentru prezentarea grafică a datelor de 

comparație s-a utilizat programul GraphPad Prism versiunea 9.4.0. Raporturile de probabilitate 

(OR) ale parametrilor clinici și asocierea acestora cu linia genotipică MTBC, rezultatul 

tratamentului și boala cavitară au fost cuantificate cu ajutorul modelelor de regresie logistică 

univariate și multivariate utilizând R versiunea 4.1. și funcția glm.  

Considerații etice 

Studiul a fost aprobat de Comitetul de Etică al Universității de Stat de Medicină și Farmacie 

"Nicolae Testemițanu", Chișinău, Republica Moldova (nr. 49 din 12.04.2018), precum și de 
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Comitetul Etic Instituțional al Institutului de Ftiziopneumologie ”Chiril Draganiuc”, Chișinău, 

Republica Moldova (nr. 1 din 05.07.2019). 

2.2 Reconstrucția filogenetică și transmiterea tulpinilor M. tuberculosis complex 

rezistente la medicamente în Republica Moldova, 2013-2018 

În perioada de studiu, 2013-2018, în Republica Moldova au fost diagnosticați cu TB MDR, 

5856 de pacienți, dintre care 1255 de pacienți aveau cel puțin o tulpină de M. tuberculosis complex 

izolată și stocată în biobanca Laboratorului Național de Referință în Microbiologia Tuberculozei 

(LNR). Pentru acest studiu, au fost selectate aleatoriu 360 de izolate din anul 2013 până în anul 

2018, fiind incluse câte 60 de izolate pentru fiece an (Figura 3). 

Figura 3. Selectarea tulpinilor de M. tuberculosis incluse în analiza filogenetică 

Din tulpinile selectate, din studiu au fost excluse 72, dintre care în cazul la 28 de tulpini la 

re-însămânțare nu a fost obținută creșterea și nu a putut fi extras ADN-ul, 19 izolate fenotipic 

MDR erau lipsite de orice mutație de rezistență genotipică pentru izoniazidă sau rifampicină, 9 

5856 pacienți TB-MDR  
tratați 2013-2018 

1255/5856 (21.4%) pacienți  
au stocată cel puțin o probă  

în Biobanca LNR 

360/1255 (28.7%) tulpini Mycobacterium tuberculosis 
selectate aleatoriu de la pacienții TB MDR / XDR 2013-

2018 (60 per an) 

332/1255 (26.5%) extragerea ADN și secvențierea  

288/1255 (23.0%)  
Cartografierea filogenetică 2013-2018 

− 52 MTBC izolate din 2013 
− 50 MTBC izolate din 2014 
− 43 MTBC izolate din 2015 
− 53 MTBC izolate din 2016 
− 44 MTBC izolate din 2017 
− 46 MTBC izolate din 2018  

28 – fără creștere a MTB sau 
contaminate 

28 excluse 
19 - R/H susceptibile 

9 - genotip/cultură mixtă  

16 de la același pacient în episod 
diferit de TB 
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izolate aveau alele heterogene în SNP-uri filogenetice care definesc (sub)linia de descendență, 

indicând o posibilă infecție mixtă. Extragerea și analiza datelor pacienților din baza de date a 

relevat alți 16 pacienți care au fost incluși cu două izolate în baza de date, dintre care a fost păstrat 

doar primul izolat pentru acest studiu. Astfel, 288 de izolate au fost incluse în analiza finală. 

Dintre cele 288 de tulpini M. tuberculosis complex analizate, 124 (43%) au fost clasificate 

ca aparținând liniei 2 (L2), iar 164 (57%) tulpini - liniei 4 (L4) (Figura 5). Între tulpinile L2, au 

fost identificate următoarele sublinii, Asia Centrală (Central Asia) - 56%, focarul W148 din 

Europa/Rusia (Europe/Rusian W148 outbreak) - 22%, focarul din Asia Centrală (Central Asia 

outbreak) - 17% și o tulpină ca fiind Ancestral 1 și, respectiv, Ancestral 2. Marea majoritate (91%) 

a izolatelor L4 au aparținut unei singure sublinii, și anume 4.2.1 (Ural) (Figura 4). Tulpinile din 

linia 2, cât și cele din linia 4 au fost distribuite în mod egal în regiunea studiată, iar proporțiile nu 

s-au schimbat în timp (p>0,09) (Figura 6 A). 

 

Figura 4. Rata subliniilor genotipice de M. tuberculosis complex 

Rata de clusterizare în tulpinile secvențiate a fost de (51,7%). Aceasta a fost mai mare la 

tulpinile din linia 4 (L4) decât la cele din linia 2 (L2) (63% pentru L4 față de 36,3% pentru L2, p 

< 0,001).  

Tulpinile de M. tuberculosis complex din linia 4 au fost grupate în 11 clustere moleculare 

folosind o distanță genetică de 5 SNP. În total o sută patru (63,4%) tulpini L4 aparțin la unul dintre 

aceste clustere. Cel mai mare cluster L4 a cuprins 75 de tulpini 4.2.1/Ural, pe lângă acesta au fost 

identificate și 10 clustere mai mici ce cuprindeau de la 2 la 8 tulpini.  

Dintre tulpinile genotipului L2, 45 de tulpini (36,3%) au făcut parte din 16 clustere diferite, 

inclusiv cele mai mari trei clustere, fiecare cuprinzând 6 tulpini. Proporția globală de tulpini L4 

grupate în clustere a fost mai mare decât în rândul tulpinilor L2 (p < 0,001),  (63% pentru L4 față 

de 36,3% pentru L2, p < 0,001), (Figura 6 B).  

Ural
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Figura 5. Arborele filogenetic a tulpinilor MTBC M/XDR din Republica Moldova, 2013-2018
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Capacitatea înaltă de transmitere a tulpinilor L2 ar putea rezulta din interacțiunile epistatice 

ale mutației RpoB S450L care conferă rezistență la rifampicină, mutațiile compensatorii în ARN-

polimeraza și alte caracteristici genetice preexistente [161]. În studiul realizat, 86,4% dintre 

tulpinile de M. tuberculosis complex MDR prezentau mutația S450L în gena rpoB, cu o frecvență 

de 43% în L2 și 57% în L4. Tulpinile care prezentau mutația S450L a genei rpoB au avut o rată 

de clusterizare mai mare (55,8% vs 25,6%, p=0,0005). De asemenea, între tulpinile L4 cu mutații 

rpoB S450L, rata de clusterizare a fost mai mare decât la cele fără mutație (66% vs 31,8%, 

p=0,0016). Cu toate acestea, diferența în ceea ce privește rata de clusterizare în cazul tulpinilor L2 

cu și fără rpoB S450L a fost nesemnificativă din punct de vedere statistic (39,2% vs 17,6%, 

p=0,1068).  

În calitate de un alt marker surogat pentru transmitere recentă a tulpinilor micobacteriene, a 

fost evaluată lungimea brațelor terminale în arborele filogenetic pentru tulpinile L2 și L4. Tulpinile 

L4 au avut o lungime mediană a ramurilor terminale mai scurtă în comparație cu tulpinile L2 

(5,479 x 10-4 [IÎC (intervalul dintre cuartile) 3,656 x 10-4 - 2,019 x 10-3] față de 8,233*10-4 [IÎC 

1,826 x 10-4 - 1,097 x 10-3], p = 0,0002), sugerând o transmisibilitate mai mare a tulpinilor L4 în 

regiunea studiată (Figura 7 B). 
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Figura 6. Rata liniilor de M. tuberculosis complex (A) și de clustere moleculare (B) pe 
perioada 2013-2018 (** - p<0,01, p<0,0001, nu indică faptul că valorile p sunt > 0,05) 

Determinantele rezistenței genotipice  

În ceea ce privește determinanții genetici ai rezistenței la medicamente, în cazul tulpinilor 

L4 au fost identificate în medie un număr ușor mai mare de mutații care conferă rezistență la 

preparatele antituberculoase în comparație cu tulpinile L2 (7 [IÎC 6-7] față de 6 [IÎC 5-6], p = 

0,0001, Figura 7 C).  
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La tulpinile liniei L4 nu a existat nici o diferență semnificativă în ceea ce privește 

determinanții rezistenței la medicamente între L4.2.1/Ural și alte izolate L4 (p = 0,91). Însă, s-a 

observat că mai multe tulpini L2 decât L4 au fost rezistente la fluorochinolone, PAS, pirazinamidă, 

etambutol, amikacină și capreomicină (Figura 7 D).  Viceversa, rezistența la etionamidă și 

kanamicină a fost mai frecventă în rândul tulpinilor L4. Nu s-au constatat diferențe între L2 și L4 

în ceea ce privește rezistența la cicloserină și streptomicină. Doar un singur izolat (L4) a fost 

rezistent la linezolid, un izolat (L2) a fost rezistent la delamanid și nu s-a găsit niciun izolat cu 

rezistență genotipică la bedaquilină. 

Au fost observate, de asemenea, diferențe statistic semnificative în ceea ce privește frecvența 

mutațiilor specifice la tulpinile L2 și L4 care conferă rezistență la izoniazidă, rifampicină, 

etambutol, etionamidă, PAS și kanamicină (Anexa 1).  
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Figura 7. Transmiterea MTBC și rezistența la medicamente în Republica Moldova, 2013-

2018 
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Figura 8. Rezistența genotipică a principalelor linii MTBC în funcție de anul de prelevare a 

probelor (nu au fost indicate valorile p > 0,05) 
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Rezistența fenotipică 

Rezultatele testelor fenotipice de sensibilitate au fost colectate din registrul electronic SIME 

TB, forma 06. În urma analizei a fost stabilit profilul de rezistență fenotipică la preparatele 

antituberculoase H, R, E, S, Z, Eto, Lfx, Cs, Pas, Am, Km, Cm pentru tulpinile L2 de M. 

tuberculosis complex  (Figura 9) și tulpinile L4  (Figura 10). 

 
Figura 9. Profilul de rezistența fenotipică și rezistență genotipică pentru tulpinile L2 

(culoarea roșie - tulpină rezistentă, verde - sensibilă, alb - nedeterminat) 

S-a observat o rată mai mare de rezistență fenotipică la linia 2 pentru preparatele: E, Z, Lfx, 

Cs, Pas, Am, Cm, în timp ce rata de rezistență fenotipică pentru Eto este mai mare la linia 4 (62,2% 

vs 52,2%). În cazul streptomicinei și kanamicinei rata de rezistență fenotipică pentru L2 și L4 este 

similară. Rezistența fenotipică pentru linia 2 la etambutol este 66,1% (82/124) vs linia 4 – 36,6% 

(60/164), pentru pirazinamină L2 - 38,1% (8/21) versus L4 – 28,6% (8/28), pentru levofloxacină 

L2 – 25,2% (28/111) comparativ L4 – 10,3% (15/146), pentru cicloserină L2 – 10,7% (3/28), L4 
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– 6,9% (2/29), pentru PAS L2 – 6,4% (3/47) vs L4 – 5,4% (3/55), pentru amicacină L2 – 11,4% 

(9/79), L4 – 2,7% (3/109), pentru capreomicină L2 - 14,1% (11/78) vs L4 3,6% (4/110).  

Figura 10. Profilul de rezistența fenotipică și rezistența genotipică pentru tulpinile L4 
(culoarea roșie – tulpină rezistentă, verde - sensibilă, alb-nedeterminat) 

2.3 Determinante genetice ale Mycobacterium tuberculosis cu rol potențial în 

răspândirea tulpinilor multidrog-rezistente în Republica Moldova 

În studiul realizat aproape toate tulpinile secvențiate (259/288, 90%) au fost purtătoare a cel 

puțin o mutație compensatorie putativă. Mai exact, 212 tulpini prezentau o mutație în rpoC, 38 de 

tulpini prezentau o mutație compensatorie în rpoB, 8 tulpini prezentau o mutație în rpoA, 38 de 

tulpini au fost găsite cu o mutație în regiunea promotorului thyX, iar 3 tulpini prezentau o mutație 

în regiunea promotorului ahpC. Dintre acestea, 41 de tulpini prezentau mutații în mai mult de una 

dintre genele menționate anterior. Mutații compensatorii au fost găsite în 93,2% dintre tulpinile cu 
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mutații în rpoB S450L, dintre care 83,9% în gena rpoC și 9,2% în gena rpoB, în timp ce tulpinile 

fără mutația S450L au avut o rată mai mică (38,4%) de mutații compensatorii, dintre care în gena 

rpoC (5,1%) și rpoB (33,3%). 

Proporția de mutații compensatorii putative în rpoC a fost mai mare la tulpinile L4 în 

comparație cu tulpinile L2 (81,1% față de 63,7%, p=0,001), în principal din cauza expansiunii 

clonale a tulpinilor 4.2.1/Ural cu mutația rpoC V483G. Mutațiile compensatorii în rpoB au fost 

mai răspândite în rândul izolatelor L2 decât în rândul izolatelor L4, (18,5% vs 9,1%, p=0,02). 

Mutațiile în rpoA au fost prezente doar în tulpinile L2 (6,45% vs 0%, p=0,001). De asemenea, 

posibilele mutații compensatorii în thyX au fost mai des întâlnite în tulpinile L2 (29,03% vs 1,2%, 

p<0,00001 ). Mutații în regiunea promotorului genei ahpC au fost identificate doar în 3 izolate 

(două L4 și unul L2) (Figura 11 A-D). 

În special, izolatele cu o mutație compensatorie în rpoC au avut o rată de clusterizare mai 

mare decât izolatele care nu au o astfel de mutație (57,2 % față de 33,3 %, p=0,0007) (Figura 11 

B). Conform reprezentării grafice în funcție de linia genetică, această observație a fost 

semnificativă din punct de vedere statistic numai în cazul izolatelor L4 (67,7 % vs 45,2 %, p= 

0,02) și nu și în cazul L2 (41,8 % vs 26,7 % p= 0,1) (Figura 11 F). Nu a existat nicio diferență 

între prezența/absența unei mutații compensatorii putative în rpoC în ceea ce privește lungimea 

brațelor terminale și numărul de mutații rezistente la medicamente (Figura 11 F, K). Tulpinile care 

au suferit mutații rpoA au avut o rată de clusterizare mai mică și o lungime mai mare a brațelor 

terminale (0% vs 53,2%, p= 0,003) și (2,2*10-3 vs 6,09*10-4, p=0,0002), în mod corespunzător 

(Figura 11 C, G, L). De remarcat numărul limitat de tulpini cu mutații rpoA - doar 8 tulpini, toate 

aparținând L2. Astfel, compararea ratei de clusterizare și a lungimii brațelor terminale între 

izolatele L2 cu mutații compensatorii în rpoA și cele care nu au mutații, arată o diferență 

semnificativă doar pentru lungimea brațelor terminale. (2,2*10-3 [IÎC 2,0*10-3 - 2,3*10-3] față de 

7,3*10-4 [IÎC 3,6*10-4 - 1,6*10-3], p=0,002, corespunzător) și nu pentru rata de clusterizare (Figura 

12 G, Figura 13 C). Nu a existat nicio diferență între prezența/absența mutației compensatorii în 

rpoA în ceea ce privește numărul de mutații rezistente la medicamente în întreaga cohortă și în 

fiecare dintre cele două linii principale (Figura 13 G, Figura 11 L). La izolatele purtătoare de 

mutații compensatorii rpoB nu au existat diferențe în ceea ce privește rata de clusterizare, lungimea 

brațelor terminale și numărul de mutații rezistente la medicamente comparativ cu tulpinile fără 

aceste tipuri de mutații, atât în întreaga cohortă, cât și stratificate pe linii (Figura 12, E, Figura 13 

A, E). Tulpinile cu o mutație în regiunea promotorului genei thyX au avut mai puține mutații de 

rezistență la medicamente decât tulpinile fără mutații în promotorul genei thyX (6 [IÎC 5-7] vs 7 
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[IÎC 6-8], p=0,005), nu s-au observat diferențe în ceea ce privește rata de clusterizare sau lungimea 

brațelor terminale în comparație cu tulpinile cu mutații thyX (Figura 11 D, H, M).    
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Figura 11. Mutații compensatorii și transmisibilitatea în întreaga cohortă de tulpini de M. 

tuberculosis complex 

La fel, tulpinile L2 care au mutații în promotorul genei thyX au avut o rată de clusterizare 

mai mare (61,1% vs 26,1%, p=0,0004) și o lungime a brațelor terminale mai mică (5,4*10-4 

[1,8*10-4 vs 8,6*10-4] vs 1,0*10-3 [5,4*10-4 - 2,2*10-3], p<0. 0001) în comparație cu tulpinile L2 

fără astfel de mutații, în timp ce tulpinile L4 care au mutații în promotorul thyX au avut o lungime 

a brațelor terminale mai mare decât cele L4 fără astfel de mutații (2,0*10-2 [2,0*10-2 - 3,8*10-2] 

vs 5,4*10-4 [1,8*10-4 - 1,0*10-4], p=0,02) (Figura 12 H, Figura 13 D).
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Figura 12. Mutații compensatorii și transmisibilitate în funcție de linia M. tuberculosis complex 
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Figura 13. Caracteristici filogenetice ale transmisibilității și rezistenței antimicrobiene în dependență de prezența mutațiilor 

compensatorii și de linia M. tuberculosis complex 
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Homoplazia și posibila selecție pozitivă 

Au fost detectate 145 de mutații care prezentau semne de homoplazie (mutații identice în 

subgrupuri care nu au legătură filogenetică), care ar putea indica o selecție pozitivă a acestor loci 

genomici. Dintre acestea nu au fost luate în considerare 75/145 de mutații care au fost fie mutații 

cu codoni sinonimi, fie localizate în regiuni repetitive, cum ar fi familia de gene PE/PPE, 

pseudogene, secvențe de inserții și fagi, precum și SNP-urile nediferențiate pentru fiecare dintre 

liniile genetice. 

Fiecare dintre cele 70 de mutații homoplazice, considerate pentru analiza finală, au fost 

găsite într-un număr variabil de genoame analizate, de la 2 până la 285 de tulpini dintre cele 288 

analizate, rezultând într-un număr total de 2624 de alele homoplazice în întreaga cohortă (Anexa 

2).  Cincizeci și trei (75,7 %) dintre aceste SNP-uri (1822 de alele; 69,4 %) au apărut în regiunile 

codificatoare ale celor 25 de gene adnotate, iar 17 SNP-uri au fost găsite în regiunile intergenice. 

Au fost identificate 43 de SNP-uri, cu selecție pozitivă, în 15 gene care sunt asociate cu rezistența 

la izoniazidă (katG, fabG1), rifampicină (rpoB), moxifloxacină (gyrA, gyrB), kanamicină (eis, 

whiB7), D-cicloserină (alr), izoniazidă, etionamidă și protionamidă (fabG1), etambutol (embA, 

embB, ubiA), PAS (folC, Rv2670), streptomicină (rpsL, whiB7), delamanid (fbiC) și 7 SNP-uri 

în 4 gene cunoscute pentru a compensa un deficit de adaptabilitate induse de mutațiile asociate cu 

rezistența la rifampicină (rpoC, rpoB, rpoA) și rezistența la PAS (thyX) (Tabel 2, Figura 11). 

De asemenea, au fost observate mutații în prpR (Rv1129c I433T și H355R), ce reprezintă o 

genă asociată cu toleranța la medicamente [111], ambele mutații au evoluat independent în două 

izolate L2. În general, izolatele atât L2 și L4 au avut un număr median similar de SNP-uri 

homoplazice (9 [IÎC 8-10] vs 9 [IÎC 9-10], p < 0,9, respectiv).  
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Figura 14. Homoplazie și selecție pozitivă putativă în funcție de linia M. tuberculosis 

complex 

A fost analizat raportul numărul SNP-uri homoplazice față de numărul total de SNP-uri 

diferențiatoare conform liniilor genotipice (SNP-urile filogenetice L2 și L4 nu au fost luate în 

considerație). În acest context, tulpinile L2, au avut un raport mai mare (p<0,0001) de SNP-uri 
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homoplazice față de toate SNP-urile diferențiatoare (0,039 [IÎC 0,038 - 0,043] în comparație cu 

izolatele L4 (0,047 [IÎC 0,039 - 0,052]) (Figura 14 A). Această diferență  se observă, de asemenea, 

la compararea SNP-urile homoplazice în genele de rezistență (p = 0,03) și genele compensatorii 

(p <0,0001) care ar putea indica o selecție pozitivă crescută pentru izolatele L2 (Figura 14 B, C). 

De menționat că mutația Rv2828c T141R, identificată în analiza de homoplazie din 

prezentul studiu și asociată anterior cu o patologie radiologică mai răspândită [111], a fost găsită 

aproape exclusiv în rândul izolatelor L2 (98% în L2 față de 1,2% în L4, p < 0,0001). 

Tabel 2. Homoplazia în genele implicate în rezistența la medicamente și evoluția 
compensatorie 

Poziția 
genom 

Gena Mutația Medica
ment 

Indice 
consist

ență 

Preval
ența 

L2 L4 p 

1673425 fabG1 -15c>t H, Eth 0,125 164 14 (11,3) 150 (91,5) <0,0001 

2715342 eis -10g>a Km 0,167 8 6 (4,8) 2 (1,2) 0,0790 

2715344 eis -12c>t Km 0,143 149 7 (5,6) 142 (86,6) <0,0001 

2715346 eis -14c>t Km, Am 0,5 13 13 (10,5) 0 <0,0001 

2715369 eis -37g>t Km 0,5 3 3 (2,4) 0 0,08 

2747151 folC S150G (agc/Ggc) PAS 0,5 3 3 (2,4) 0 0,08 

2747471 folC I43T (atc/aCc) PAS 0,5 2 2 (1,6) 0 0,2 

2747480 folC E40G (gag/gGg) PAS 0,5 2 2 (1,6) 0 0,2 

2986827 Rv267
0c A5V (gca/gTa) PAS 0,2 16 3 (2,4) 13 (7,9) 0,07 

3840391 alr D344N (gac/Aac) Cs 0,5 3 0 3 (1,8) 0,3 

3840393 alr M343T (atg/aCg) Cs 0,5 2 2 (1,6) 0 0,2 

4243217 embA -16c>t; -16c>a;  
-16c>6 E 0,375 28 4 (3,2) 24 (14,6) 0,001 

4243221 embA -12c>t E 0,143 12 9 (7,3) 3 (1,8) 0,03 

764817 rpoC 
V483G 
(gtg/gGg)/V483A 
(gtg/gCg) Compens

ează 
rpoB 

 

0,154 134 15 (12,1) 119 (72,6) <0,0001 

764840 rpoC I491V (atc/Gtc) 0,143 21 20 (16,1) 1 (0,6) <0,0001 

764916 rpoC L516P (ctg/cCg) 0,333 3 3 (2,4) 0 0,08 

3877960 rpoA V183A (gtc/gCc) 0,5 2 2 (1,6) 0 0,2 

3067961 thyX -16c>t Compense
ază ThyA 0,5 36 26 (21,0) 0 <0,0001 

3135912 Rv282
8c T141R 

Asociată 
patologiei 
pulmonare 

0,5 122 121 
(97,6) 1 (0,6) <0,0001 



  

54 
 

2.4 Asocieri dintre determinantele genotipice cu impact asupra rezistenței la 

antimicrobiene a MTB și evoluției clinice a tuberculozei 

În cadrul studiului au fost evaluate potențiale asocieri dintre linia genotipică a M. 

tuberculosis complex și caracteristicile clinice a bolii tuberculoase la bolnavii de la care au fost 

izolate tulpinile respective (Tabel 3).   

Caracteristicile clinico-demografice de bază ale lotului de bolnavi cu TB MDR de la care au 

fost izolate tulpinile incluse în studiu, sunt date de vârsta tânără (mediana 33 de ani [IÎC, 42-53]), 

genul masculin (79,2%) și prezența leziunilor cavitare la radiografia toracică (51,6%). Dintre 

acești bolnavi 7,4% erau HIV pozitivi. Cincizeci și nouă la sută dintre pacienți erau cazuri noi de 

tuberculoză. Rata de vindecare în cohorta studiată a fost de 51,8%, în timp ce cea de încheiere a 

tratamentului - 4,4%, cazurile de eșec au constituit 7,7%, iar cele pierdute din supraveghere și 

deces - 19,5% și 16,5% respectiv (Tabel 3).  

Tabel 3. Caracteristicile clinice și rezultatele tratamentului conform liniilor genotipice ale 
M. tuberculosis complex 

 Total (n=288) L2 (n=124) L4 (n=164) p 
Bărbați 228 (79,2%) 96 (77,4%) 132 (80,5%) 0,6 

Vârsta, mediana [IÎC] 33 [IÎC 42-53] 43,5 [IÎC 
31,2-53,7] 

42 (IÎC: 33-
53) 0,8 

HIV pozitiv (n=269) 20 (7,4%) 11 (9,6%) 9 (5,8%) 0,3 
Diabet (n=118) 10 ( 8,5%) 7 (5,9%) 3 (1,9%) 0,1 
Tipul cazului TB  

Cazuri noi 170 (59,0%) 76 (61,3%) 94 (57,3%) 0,6 
Retratament după 
recidivă 68 (23,6%) 24 (19,3%) 44 (26,8%) 0,2 

Retratament după eșec 33 (11,5%) 10 (5,8%) 7 (4,3%) 0,2 
Retratament după 
pierderea din 
supraveghere 

17 (5,9%) 14 (11,3%) 19 (11,6%) 1,0 

Leziuni  cavitare la 
radiografie (n=275) 142 (51,6%) 69 (59%) 73 (46,2%) 0,04 

Nr. de medicamente 
active 5 [IÎC 4-5] 4 [IÎC 3-5] 5 [IÎC 4-5] 0,02 

Rezultate tratament 
(n=272)  

Vindecat 141 (51,8%) 54 (46,6%) 87 (55,8%) 0,1 
Tratament încheiat 12 (4,4%) 5 (4,3%) 7 (4,5%) 1,0 
Eșec 21 (7,7%) 15 (12,9%) 6 (3,9%) 0,01 
Pierdut din supraveghere 53 (19,5%) 22 (19%) 31 (19,9%) 0,9 
Deces 45 (16,5%) 20 (17,2%) 25 (16,0%) 0,9 

IÎC=intervalul între cuartile 

Pentru a evalua reprezentativitatea lotului selectat randomizat pentru acest studiu, au fost 

comparați toți parametrii clinici disponibili ai pacienților din studiu (n=288) cu cei ai pacienților 

diagnosticați cu TB MDR în perioada 2013-2018, dar neincluși (n= 5608). Astfel, nu au existat 
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diferențe semnificative în ceea ce privește genul pacienților, frecvența leziunilor cavitare și a 

diabetului zaharat, precum și în numărul de pacienți cu recidivă a bolii și al celor tratați după ce 

au fost pierduți din supraveghere (Tabel 4). Cu toate acestea, pacienții din cohorta de studiu au 

fost în medie cu 3 ani mai în vârstă, au avut o rată mai joasă a coinfecției TB/HIV, dar o rată mai 

mare a cazurilor noi și una mai mică a pacienților după eșec al terapiei anterioare.  

Tabel 4. Caracteristicile pacienților cu TB MDR tratați în Republica Moldova în perioada 
2013-2018 

 Pacienți TB MDR în 
Moldova, 2013-2018 
neincluși în studiu 

(n-5608) 

Pacienți TB 
MDR incluși în 
studiu (n=288) 

p 

Bărbați 4361 (77,7%) 229 (79,5%) 0,5 
Vârsta, media± deviația 
standard 39,7±12,7 42,5±12,7 0,0002 

HIV pozitiv 649 (11,9%) 20 (7,4%) 0,02 
Diabet 141 (2,5%) 10 (3,5%) 0,3 
Leziuni cavitare 3212 (57,3%) 142 (51,6%) 0,07 
Istoricul TB    
Cazuri noi 2457 (43,8%) 170 (59,3%) <0,0001 
Episod anterior de TB - 
recidivă 1267 (22,6%) 68 (23,6%) 0,7 

Episod anterior de TB - eșec 1016 (18,1%) 17 (5,9%) <0,0001 
Episod anterior de TB - 
pierdut din supraveghere 868 (15,5%) 33 (11,5%) 0,6 

Comparând caracteristicile clinico-demografice ale bolnavilor cu diferite linii genotipice ale 

M. tuberculosis complex (L2 sau L4) în regresia univariată, nu au fost observate diferențe dintre 

acestea după variabilele ca: vârsta, sexul, statutul HIV, diabetul zaharat, episoadele anterioare de 

TB (p > 0,05). La fel, nu au fost diferențe în rata mutațiilor compensatorii (p=0,072). Cu toate 

acestea, cazurile de boală provocate de linia genotipică L2 au fost caracterizate de o probabilitate 

mai mare a leziunilor cavitare (OR = 1.67, 95% CI 1.03-2.71, p=0.04) și o rată mai mare de eșec 

al tratamentului (OR 4.03 95% CI 1.47-11.01, p=0.007), aceasta în condițiile unui număr mai mic 

de medicamente antituberculoase cu susceptibilitate demonstrată în schema inițială de tratament 4 

(IÎC 3-5) versus 5 (IÎC 3-5) în L4 și L5, respectiv (Tabel 5). 

Tabel 5. Asocieri ale mutațiilor implicate în rezistența la medicamente și caracteristicile 
clinice cu linia genotipică de Mycobacterium tuberculosis complex 

Variabila dependentă  Regresie logistică univariată 

Variabila 
independentă 

Linia 2 
(n=124) % Linia 4 

(n=164) % OR 95% CI 
inferior 

95% CI 
superior P 

Sexul         
Feminin 28 22,6 32 19,5 REF    
Masculin 96 77,4 132 80,5 0,83 0,47 1,47 0,53 
Vârsta         
<31 27 21,8 30 18,3 REF    
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31-50 56 45,2 85 51,8 0,73 0,39 1,36 0,32 
>50 41 33,1 49 29,9 0,93 0,48 1,81 0,83 
Anul         
2013 26 21,0 26 15,9 REF    
2014 24 19,4 26 15,9 0,92 0,42 2,01 0,83 
2015 14 11,3 29 17,7 0,48 0,21 1,12 0,09 
2016 17 13,7 36 22,0 0,47 0,21 1,04 0,06 
2017 19 15,3 25 15,2 0,76 0,34 1,70 0,51 
2018 24 19,4 22 13,4 1,09 0,49 2,41 0,83 
HIV         
Negativ 104 83,9 146 89,0 REF    
Pozitiv 11 8,9 9 5,5 1,72 0,69 4,23 0,25 
n/a 9 7,3 9 5,5 1,40 0,54 3,66 0,49 
Diabet         
Nu 111 89,5 155 94,5 REF    
Da 7 5,6 3 1,8 3,25 0,83 12,88 0,09 
n/a 6 4,8 6 3,7 1,40 0,44 4,44 0,57 
Tipul cazului         
Caz nou 76 61,3 94 57,3 REF    
Istoric TB-
recidivă 24 19,4 44 26,8 0,67 0,38 1,21 0,19 

Istoric TB- 
eșec 10 8,1 7 4,3 1,77 0,64 4,86 0,27 

Istoric TB- 
pierdut din 
supraveghere 

14 11,3 19 11,6 0,91 0,43 1,94 0,81 

Cavități la 
începutul 
tratamentului 

        

Absente 48 38,7 85 51,8 REF    
Prezente 69 55,6 73 44,5 1,67 1,03 2,71 0,04 
n/a 7 5,6 6 3,7 2,07 0,66 6,50 0,21 
Nr. 
medicamente 
active * 
mediana [IÎC] 

4 [3-5]  5[4-5]  0,82# 0,68 0,99 0,04 

Rezultatul 
tratamentului         

vindecat 54 46,6 87 55,8 REF    
Încheiat 5 4,3 7 4,5 1,15 0,35 3,81 0,82 
Eșec 15 12,9 6 3,9 4,03 1,47 11,01 0,007 
Pierdut din 
supraveghere 22 19,0 31 19,9 1,14 0,60 2,18 0,68 

Deces 20 17,2 25 16,0 1,29 0,65 2,54 0,46 
n/a 8 6,5 8 4,9 1,61 0,57 4,55 0,37 
Mutații 
compensatorii         

Absente 3 2,4 7 4,3 REF    
Prezente 121 97,6 157 95,7 1,15 0,53 2,49 0,72 

Asocierea dintre linia genotipică micobacteriană și caracteristicile nefavorabile ale bolii 

tuberculoase (leziunile cavitare și eșecul tratamentului) a fost testată în cadrul unui model de 

regresie logistică univariată și consecutiv în cadrul uni model multivariat. În acest scop a fost 

asumată covariabilitatea dintre variabile precum, vârsta, sexul, statutul HIV, diabetul zaharat și 
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prezența mutațiilor compensatorii. La fel, datorită lipsei diferențelor semnificative dintre liniile 

genotipice după variabile precum numărul de medicamente cu sensibilitate demonstrată din 

schema inițială de tratament, rezistența la fluorochinolone și pirazinamidă (p > 0,11, în regresie 

logistică univariată) acestea nu au fost testate în modelul de regresie logistică pentru prezența 

leziunilor cavitare. 

Tabel 6. Asocieri între parametrii clinici, linia genotipică a complexului Mycobacterium 
tuberculosis complex, mutațiile implicate în rezistența la medicamente și cele compensatorii 

cu rezultatele negative ale tratamentului antituberculos 

Cazuri noi Variabila dependentă Regresie logistică multivariată 

Variabila 
independentă 

Rezultat 
negativ 
(n=26) 

% 
Rezultat 
pozitiv 
(n=102) 

% OR 
ajustat 

95% CI 
inferior 

95% CI 
superior 

p 
ajustat 

Linia         
L4 11 42,3 58 56,9 REF    
L2 15 57,7 44 43,1 1,64 0,49 5,51 0,43 
Sexul         
Feminin 4 15,4 22 21,6 REF    
Masculin 21 80,8 80 78,4 1,72 0,31 9,60 0,54 
Vârsta, mediana 
(IÎC) 

47,5 
(39-56)  40,5 

(31-51)  1,06# 1,00 1,11 0,04 

HIV         
Negativ 19 73,1 96 94,1 REF    
Pozitiv 5 19,2 4 3,9 8,19 1,34 49,80 0,02 
n/a 0 0 2 2,0 NA NA NA NA 
Diabet         
Absent 25 96,2 97 95 REF    
Prezent 1 3,8 5 4,9 0,64 0,06 7,01 0,71 
Leziuni cavitare         
Absente 10 38,5 56 54,9 REF    
Prezente 16 61,5 46 45,1 1,26 0,40 3,93 0,69 
Nr. medicamente 
active în schema 
inițială*, mediana 
[IÎC] 

4 (3-5)  5 (4-5)  0,56# 0,31 1,02 0,06 

Fluoroquinolone*         
Susceptibil 22 84,6 89 87,3 REF    
Rezistent 4 15,4 13 12,7 0,90 0,19 4,26 0,89 
Pyrazinamid*         
Susceptibil 11 42,3 62 60,8 REF    
Rezistent 15 57,7 40 39,2 0,91 0,22 3,75 0,90 
Mutații 
compensatorii         

Absente 3 11,5 13 12,7 REF    
Prezente 23 88,5 89 87,3 4,84 0,58 40,15 0,14 

Rezultatele negative includ eșecul tratamentului și decesul. Rezultatele pozitive includ vindecarea și 
tratamentul finalizat (excluzând cazurile pierdute din urmărire). #pe unitate de creștere;  *conform profilului de 
rezistență genotipică la medicamente. 
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În primul model predictiv pentru rezultatele nefavorabile ale tratamentului antituberculos a 

fost demonstrată asocierea rezultatului terapiei cu vârsta (OR 1,06 per an, 95% CI 1,00-1,11, 

p=0,04), și statutul HIV al bolnavului (OR 8,19, 95% CI 1,34-49,80, p=0,02) (Tabel 6). 

În cel de al doilea model de regresie logistică (de asociere cu leziunile cavitare) a fost 

observată asocierea semnificativă cu linia genotipică L2 (OR 2,20, 95% CI 1,07-4,55, p=0,03) 

(Tabel 7). 

Tabel 7. Asocieri între parametrii clinici, linia Mycobacterium tuberculosis complex și 
mutațiile implicate în rezistența la medicamente și efectele compensatorii cu boala cavitară 

la începutul tratamentului, în rândul cazurilor noi 

Cazuri Noi Variabila dependentă Regresie logistică multivariată 

Variabilele 
independente 

Leziuni 
cavitare 
prezente 
(n=66) 

% 

Leziuni 
cavitare 
absente 
(n=73) 

% OR 
ajustat 

95% 
CI 
inferio
r 

95% CI 
superior 

P 
ajustat 

Linia         
L4 33 50,0 49 67,1 REF    
L2 33 50,0 24 32,9 2,20 1,07 4,55 0,03 
Sexul         
Feminin 12 18,2 18 24,7 REF    
Masculin 54 81,8 55 75,3 1,51 0,63 3,64 0,35 
Vârsta         
<31 11 16,7 20 27,4 REF    
31-50 37 56,1 39 53,4 1,55 0,62 3,80 0,34 
>50 18 27,3 14 19,2 1,64 0,55 4,87 0,37 
HIV         
Negativ 60 90,9 63 86,3 REF    
Pozitiv 5 7,6 8 11,0 0,76 0,22 2,61 0,65 
Necunoscut 1 1,5 2 2,7 NA NA NA NA 
Diabet         
Absent 62 93,9 72 98,6 REF    
Prezent  4 6,1 1 1,4 3,27 0,34 31,72 0,31 
Mutații compensatorii         
Absente 5 7,6 10 13,7 REF    
Prezente 61 92,4 63 86,3 1,70 0,52 5,51 0,38 

2.4 Sinteza și interpretarea rezultatelor evaluării diversității genotipice a 

Mycobacterium tuberculosis complex în contextul dezvoltării rezistenței antibacteriene și 

prezentării clinice a bolii 

În prezentul studiu retrospectiv de cohortă realizat pe tulpinile MDR ale M. tuberculosis 

complex circulante în Republica Moldova, am identificat diferențe în caracteristicile genetice ale 

tulpinilor de MTBC, asociate cu rezultatele nefavorabile ale tratamentului antituberculos și cu o 

transmisibilitate crescută. În timp ce tulpinile L4 (Ural) prezentau mai multe mutații asociate  cu 

rezistența și o transmitere potențial mai recentă, tulpinile L2 au fost asociate cu boala cavitară și 

cu un potențial factor genetic de risc sporit pentru o patologie pulmonară mai severă.   
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Studiile anterioare au evidențiat deja structura unică a populației bacteriene a tulpinilor 

MTBC MDR din Republica Moldova, care este dominată doar de câteva grupuri L2, precum și de 

expansiunea clonală a tulpinilor L4/Ural [8,9]. În special, subtipul L4/Ural și istoria sa evolutivă 

pare a fi relativ tânără, cu un strămoș comun datând din anii 1990 și o expansiune masivă a 

dimensiunii populației la începutul anilor 2000 [9]. O posibilă explicație pentru acest succes 

epidemiologic al tulpinilor L4/Ural ar putea fi numărul mare de mutații rezistente, în medie au fost 

identificate șapte mutații per tulpină, ceea ce probabil complică diagnosticul și tratamentul 

cazurilor de boală determinate de aceste tulpini. În comparație cu tulpinile MDR de linia L2, 

tulpinilor L4/Ural au o transmisibilitate mai ridicată, aceasta poate fi, de asemenea, determinată 

de manifestarea incipientă și subclinică a tuberculozei, așa cum s-a sugerat anterior [162]. Altfel 

spus, ar putea fi, că pacienții cu aceste tulpini să răspândească infecția micobacteriană (prin bacterii 

active metabolic dar nedetectate) cu sau fără de leziuni radiografice, dar să nu prezinte întregul 

spectru de simptome și semne clinice ale tuberculozei active [162]. Într-un astfel de scenariu, 

pacienții infectați cu o tulpină MDR L4 (Ural) ar fi diagnosticați prea târziu din cauza absenței 

simptomelor clare de tuberculoză sau ar putea fi externați prea devreme din cauza conversiei 

aparente a culturii la timp (dar păstrarea de facto a contagiozității). 

Într-un context geografic mai larg, tulpinile MTBC MDR ce aparțin liniei L2 din Republica 

Moldova au, de asemenea, o transmisibilitate deosebit de înaltă. În studiile anterioare, au fost 

identificate tulpini L2 din "focarul din Asia Centrală" și "focarul european/rus W148" în diferite 

zone geografice din Asia Centrală, Europa de Est și Federația Rusă [149,163]. Originea acestor 

populații micobacteriene datează din anii 1960, iar evoluția rezistenței la medicamente a acestor 

tulpini a fost probabil influențată de deficiențele fostului sistem de sănătate sovietic și de absența 

definițiilor și ghidurilor pentru managementul clinic al TB MDR înainte de anii 1990 [164,165] . 

Mai mult, tulpinile L2 au fost asociate cu eșecul tratamentului și recidiva bolii [162]. O explicație 

pentru o rată mai sporită a rezultatelor nefavorabile ale tratamentului antituberculos în cazul 

infecției cu tulpini L2 (MDR) ar putea fi o patologie pulmonară crescută [166–168]. În acest sens, 

Grandjean et al. au asociat mutația Rv2828c T141R cu o patologie radiologică mai extinsă la 

pacienții din Lima, Peru, prezentă în special la tulpinile L4. Recent, aceeași mutație a fost, de 

asemenea, detectată într-o zonă cu incidență ridicată a tuberculozei M/XDR-TB în Mumbai, India, 

și la tulpinile L2 [169]. Proteina ipotetică Rv2828c face parte dintr-un sistem de toxine-antitoxine 

și s-a constatat frecvența crescută a acesteia și la tulpinile L2 rezistente la medicamente din Africa 

de Sud. De asemenea, Farhat et al. au arătat că gena Rv2828c este supusă unei selecții pozitive 

într-un set larg de MTBC din diverse zone geografice. În studiul realizat mutația Rv2828c T141R 

a fost identificată aproape exclusiv și cu o frecvență mare la tulpinile L2, ceea ce ar putea explica 
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de ce pacienții cu TB MDR infectați cu o tulpină L2 au o probabilitate mai mare de a avea leziuni 

imagistice cavitare și eșec al tratamentului în Republica Moldova [10].  

În studiul prezent, frecvența mutațiilor compensatorii a fost mai înaltă printre tulpinile L2 

MDR, în același timp, tulpinile din expansiunea clonală observată în cazul L4.2.1 (Ural) prezintă, 

de asemenea, mutația compensatorie rpoC V483G, care ar putea fi un alt factor ce contribuie la 

succesul epidemiologic și la transmisibilitatea acestei sublinii de L4. 

Sunt cunoscute mai multe studii care sugerează asocierea dintre caracteristicile genetice ale 

tulpinilor de MTBC și particularitățile clinice ale bolii tuberculoase. Unele dintre ele au furnizat 

dovezi că variabilitatea genetică a MTBC influențează virulența și imunogenitatea, care, la rândul 

lor, afectează rezultatele tratamentului și evoluția bolii [86,170,171]. Cu toate acestea, sunt 

necesare mai multe eforturi pentru a explica interacțiunile gazdă-patogen și asocierea lor cu datele 

clinice.  

Limitările acestui studiu sunt reprezentate de designul retrospectiv și de lipsa în analiza 

efectuată a izolatelor M. tuberculosis complex sensibile la medicamente. Trebuie admise și limitele 

implicite date de utilizarea drept markeri ai transmiterii recente a distanței genetice și a lungimii 

brațelor terminale care pot fi influențate de rata mutațiilor ridicată/redusă sau timpul de latență 

diferit ale anumitor sublinii micobacteriene.     

2.5 Concluzii la capitolul 2 

1. Tulpinile MDR de Mycobacterium tuberculosis complex din Republica Moldova aparțin în 

principal genotipurilor L2 și L4, iar proporția lor este stabilă pe parcursul perioadei de studiu; 

2. Există diferențe semnificative în ceea ce privește rezistența la preparatele antituberculoase între 

liniile L2 și L4 de MTBC; 

3. Rezistența față de anumite medicamente pentru tuberculoză este determinată de diferite mutații 

în L2 și L4; 

4. Boala tuberculoasă are caracteristici clinice mai severe (frecvență mai mare a leziunilor cavitare 

și eșecuri) în cazurile cauzate de tulpinile L2 potențial favorizate și de selecția pozitivă a 

mutațiilor Rv2828c T141R; 

5. Linia genotipică L4 are o rată mai mare de rezistență și de transmitere, care ar putea fi favorizată 

de prezența mutațiilor compensatorii. 
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3. DEZVOLTAREA REZISTENȚEI LA BEDAQUILINĂ A 

TULPINILOR DE MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS ÎN REPUBLICA 

MOLDOVA 
Tuberculoza multidrog-rezistentă (TB MDR), reprezintă o provocare majoră în calea 

eliminării tuberculozei la scară mondială, în cazul formelor MDR înregistrându-se o rată cu  mult 

mai mare a eșecurilor terapiei antituberculoase. În țările cu povară înaltă a tuberculozei din 

Europa de Est, TB MDR înregistrează o incidență deosebit de mare cu repercusiuni semnificative 

asupra reducerii poverii socio-medicale a acestei boli [147]. 

Dobândirea rezistenței Mycobacterium tuberculosis la preparatele antitubeculoase 

determină căutarea de noi medicamente eficiente, împotriva tuberculozei MDR și a tuberculozei 

cu rezistență extinsă la medicamente (XDR) [172]. În 2012, Food and Drug Administration a 

aprobat utilizarea fumaratului de bedaquilină ca parte a terapiei combinate pentru TB MDR [173]. 

Noul medicament anti-TB, bedaquilina, a stârnit mari așteptări, în reducerea ratei de deces și de 

eșec precum și scurtarea duratei de tratament în TB MDR [119]. În anul 2019 pe baza rezultatelor 

unei meta-analize multinaționale, Organizația Mondială a Sănătății (OMS) a acordat prioritate în 

tratamentul TB MDR fluorochinolonelor, bedaquilinei și linezolidului (toate clasificate ca agenți 

din grupul A). Astfel, la ora actuală bedaquilina se numără printre medicamentele 

antituberculoase de primă intenție pentru tratamentul pacienților cu TB MDR. În Republica 

Moldova, bedaquilina a început a fi utilizată din septembrie 2016.  

Studiile recente s-au concentrat pe identificarea țintelor genetice asociate cu rezistența la 

bedaquilină. Au fost descriși mai mulți loci genetici asociați cu rezistența la bedaquilină, la fel, 

existând date care demonstrează posibilitatea unei rezistențe la bedaquilină preexistente anterior 

introducerii medicamentului [174]. Mutațiile în gena atpE, care codifică subunitatea C oligomerică 

transmembranară a ATP-sintetazei, sunt legate biologic de rezistența la bedaquilină în vitro [175]. 

Mutațiile într-un regulator transcripțional (Rv0678) al genelor care codifică inhibitorul pompei de 

eflux MmpS5-MmpL5 generează o rezistență de nivel scăzut la bedaquilină și determină rezistență 

încrucișată atât la bedaquilină, cât și la clofazimină [176,177]. Mutațiile în Rv0678 reprezintă 

principalul mecanism de rezistență la CFZ, însă prevalența tulpinilor rezistente la clofazimină și a 

mutațiilor în Rv0678 în izolatele clinice de MTBC rămâne necunoscută [178,179]. Au fost descrise 

în vitro, mutațiile în gena pepQ (prolin-aminopeptidazei - Rv3525c) care conferă rezistență 

încrucișată de nivel scăzut între bedaquilină și clofazimină [180,181], dar care încă nu a fost 

descrisă în rândul izolatelor clinice [178]. Mutațiile în Rv0678 par a fi principalul mecanism care 

conferă rezistență, asociate cu concentrații minime inhibitorii (CMI) variabile.  

În prezenta lucrare a fost realizat un studiu transversal de cohortă, în care a fost investigat 
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fenomenul de dobândire a rezistenței la bedaquilină la pacienții cu TB MDR care au administrat 

bedaquilină în regimul de tratament, la fel, fiind analizați factorii de risc asociați cu eșecul 

tratamentului și deces la bolnavii cu rezistență la bedaquilină. În acest scop a fost efectuată 

secvențierea întregului genom bacterian (WGS) și fenotiparea tulpinilor de M. tuberculosis 

complex izolate din sputa pacienților TB MDR, care au primit bedaquilină în Republica Moldova 

în perioada  2016 - 2018. 

3.1 Material și metode 

Selecția tulpinilor M. tuberculosis complex incluse în studiu 

În studiu au fost incluse probele izolate și stocate în biobanca Laboratorului Național de 

Referință în Microbiologia Tuberculozei (LNR) din Chișinău, Republica Moldova, de la toți 

pacienții cu TB MDR care au început un regim de tratament cu bedaquilină în perioada 2016 - 

2018, și care au avut stocată cel puțin un izolat de M. tuberculosis complex din sputa colectată 

anterior inițierii tratamentului pentru episodul respectiv de boală. Informația despre rezultatele 

testelor fenotipice de sensibilitate la medicamentele antituberculoase (TSM) efectuate de rutină, 

cât și datele demografice și clinice, inclusiv regimurile terapeutice și rezultatele tratamentului au 

fost extrase din Sistemul informațional de monitorizare și evaluare a tuberculozei (SIME-TB) din 

Republica Moldova. 

Au fost analizate tulpini clinice de M. tuberculosis complex izolate de la 82 de pacienți cu 

TB MDR, colectate în biobanca LNR din Chișinău, Republica Moldova. Tulpinile M. tuberculosis 

complex au fost izolate de la pacienți înainte de începerea tratamentului cu bedaquilină și/sau după 

inițierea regimului de tratament cu bedaquilină în Republica Moldova în perioada septembrie 2016 

- iunie 2018. Din cauza contaminării sau a lipsei de creștere au fost excluse 11 probe, astfel în 

analiza finală au fost incluse 97 de izolate M. tuberculosis complex izolate de la 71 de pacienți 

(Figura 15). 

Testarea fenotipică a sensibilității antimicrobiene 

Pe lângă informația despre rezultatele testelor fenotipice de sensibilitate la medicamentele 

efectuate de rutină extrase din SIME-TB, pentru toate izolatele incluse în studiu a fost realizată 

testarea fenotipică a sensibilității antimicrobiene pentru preparatele antituberculoase adiționale 

bedaquilina și clofazimina. A fost determinată creșterea la 0,5 mg/L, 1,0 mg/L (corespunzător 

concentrației critice  OMS) și 2,0 mg/L de bedaquilină, și clofazimină, utilizând sistemul 

BACTEC MGIT960 (Becton Dickinson, SUA). În acest scop culturile pe mediul Lowenstein-

Jensen, omogenizate în 4,5 ml de apă sterilă și ajustate la standardul McFarland 1,0 prin 

măsurarea densității optice, au fost transferate și cultivate în MGIT960 în conformitate cu 

instrucțiunile producătorului (BD Microbiology systems, SUA). Puritatea culturii MGIT a fost 
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verificată prin colorația Ziehl-Neelsen și prin testul rapid cu antigen MPT64 (BD Microbiology 

systems, SUA). După incubare, un tub MGIT pozitiv a fost utilizat pentru TSM până în a cincea 

zi inclusiv. Un mililitru de suspensie de cultură a fost transferat într-un recipient cu 4,0 ml de 

soluție salină sterilă. Jumătate de mililitru în diluție 1:5 din cultura de testare a fost utilizat pentru 

inoculare în tuburile care conțineau medicament anti-TB de 0,5 ori, 1 ori și 2 ori mai mare decât 

concentrația critică actuală de bedaquilină și clofazimină, adică 1mg/L (recomandată de OMS). 

Controlul creșterii în mediu fără medicament a fost inoculat în diluția 1:500. Rezultatele TSM au 

fost determinate în momentul în care tubul de control al creșterii prezenta >400 de unități de 

creștere (UC) între ziua 4 și ziua 13. Interpretarea rezultatelor TSM a fost următoarea: nicio 

creștere în flaconul cu medicament - "sensibil", 1-399 UC - "intermediar" și >400 UC "rezistent".  

Testele de sensibilitate fenotipică au fost efectuate în conformitate cu procedurile standard 

de operare pentru TSM pentru medicamentele de linia a doua, utilizând sistemul BACTEC MGIT 

960. Tulpinile au fost cultivate în mediu lichid (MGIT) pentru pregătirea inoculului TSM. Pentru 

fiecare izolat, medicamentele au fost testate la trei concentrații (Tabel 8).  

Tabel 8. Concentrațiile de medicamente testate 

 
Concentrație joasă Concentrație critică Concentrație înaltă 

Bedaquilină 0.5 μg/ml 1 μg/ml 2 μg/ml 
Clofazimină 0.5 μg/ml 1 μg/ml 2 μg/ml 

Testele de sensibilitate antimicrobiană pentru alte antibiotice, rezultatele cărora au fost 

extrase din SIME-TB, au fost efectuate în sistemul MGIT960, utilizând concentrațiile critice 

recomandate de OMS  în conformitate cu instrucțiunile producătorului (Becton Dickinson, SUA) 

și conform instrucțiunilor din ghidurile OMS [1] 

Extragerea ADN-lui genomic a tulpinilor de MTBC MDR 

Izolatele clinice de M. tuberculosis complex au fost supuse extracției de ADN genomic în 

Laboratorul Național de Referință pentru Tuberculoză din Chișinău, Republica Moldova. Probele 

păstrate la -80°C au fost prelucrate și cultivate pe medii solide folosind metode standard.  

Tulpinile M. tuberculosis complex au fost inoculate pe mediul Löwenstein Jensen la 37°C, 

până când creșterea a fost clar vizibilă. Coloniile au fost transferate într-un tub de 

microcentrifugare (2,0 ml) care conținea 400 μl de tampon TE și au fost încălzite timp de 20 de 

minute la 80 °C pentru a distruge bacteriile. După 3 min de centrifugare la 13 000 r, a fost eliminat 

supernatantul și au fost adăugate 400 μl de soluție tampon TE, urmat de o agitare în vortex pentru 

a separa celulele. S-au adăugat apoi 50 μl de lizozim (10 mg/ml), ulterior s-a vortexat și incubat 

soluția peste noapte la 37 °C. A doua zi, s-a adăugat 70 μl de SDS 10 %, 5 μl de proteinază K (10 
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mg/ml), s-a vortexat ușor și incubat soluția 10 minute la 65 °C. Ulterior, au fost adăugate 100 μl 

de NaCl 5M, 100 μl de CTAB/NaCl (preîncălzit la 65 °C), urmat de vortexare și incubare timp de 

10 min la 65 °C. Apoi au fost adăugate 750 μl de amestec de cloroform/izoamiloalcool (24:1), a 

fost inversat tubul de câteva ori și centrifugat la temperatura camerei timp de 15 min la 13 000 r. 

Supernatantul apos a fost transferat cu grijă într-un nou tub de microcentrifugare și s-a adăugat 0,6 

volum de izopropanol pentru a precipita acizii nucleici timp de 30 min la -20 °C (sau mai mult). 

Apoi s-a centrifugat timp de 10 minute la temperatura camerei la 13 000 r, a fost înlăturat 

supernatantul și spălat ADN-ul în 0,5 ml de etanol 75 % rece, inversând tubul de câteva ori, urmat 

de o centrifugare de 5 minute la temperatura camerei și s-a înlăturat cu precauție supernatantul. 

Stratul de ADN a fost uscat la 60 °C timp de aproximativ 10 minute, iar ADN-ul a fost dizolvat în 

cele din urmă în 100 μl de tampon TE la 37 °C timp de 30 de minute sau la temperatura camerei 

până când ADN-ul a fost complet dizolvat. 

Secvențierea întregului genom micobacterian 

ADN-ul extras din 97 de izolate de M. tuberculosis complex obținute de la 71 de pacienți cu 

TB MDR care au administrat în regimul de tratament bedaquilină, a fost supus secvențierii 

întregului genom (WGS) la Centrul de Cercetări Borstel, Germania. Probele de ADN au fost 

cuantificate, supuse unor măsuri de control al calității și vizualizate cu ajutorul unui fluorimetru 

Qubit și al unui gel de electroforeză pe agaroză. 

Secvențierea a fost realizată cu o acoperire medie minimă a genomului de 50x, folosind 

librării de ADN împerecheate și tehnologia Illumina (Nextera-XT și NextSeq500). Librăriile de 

secvențiere perechi au fost construite cu dimensiuni de inserție de aproximativ 300 pb, utilizând 

kituri standard de la Illumina în conformitate cu instrucțiunile producătorului (Illumina, SUA)  

[36]. Fișierele Fastq (date brute de secvențiere) au fost trimise la European Nucleotide Archive și 

au fost cartografiate pe genomul de referință M. tuberculosis complex H37Rv (ID GenBank: 

NC_000962.3) utilizând pipeline MTBseq [157]. Au fost luate în considerare mutațiile 

(polimorfisme de un singur nucleotid (SNP), inserții și deleții) în 92 de gene implicate în rezistența 

la medicamente și acoperite de cel puțin o citire în ambele direcții a catenelor de ADN și o citire 

care să numească alela cu cel puțin un scor phred de 20. Predicția rezistenței genotipice a fost 

realizată pe baza unui catalog de mutații de la Centrul de cercetări Borstel, Germania, pe baza 

informațiilor disponibile la data de 3 iulie, 2020. Pe baza rezultatelor WGS, au fost clasificate 

izolatele de M. tuberculosis complex ca fiind extrem de rezistente la medicamente – XDR (MDR 

plus rezistență suplimentară față de orice fluorochinolonă și cel puțin un medicament injectabil), 

în conformitate cu clasificarea OMS până la 12/2020, și pre-XDR (adică MDR plus rezistență 

suplimentară față de orice fluorochinolonă sau cel puțin un medicament injectabil). Au fost luate 

în considerare variantele care au fost acoperite de cel puțin patru lecturi pe ambele direcții de citire 
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a catenelor de ADN, patru lecturi care indică alela cu cel puțin un scor phred de 20 și o frecvență 

a alelei de 75%.  

Tratamentul tuberculozei rezistente la rifampicină în Republica Moldova (2016-2018) 

Pe parcursul studiului, tratamentul pacienților cu tuberculoză MDR în Republica Moldova a 

fost oferit în conformitate cu Protocolul național de tratament al tuberculozei, în conformitate cu 

recomandările OMS pentru tratamentul tuberculozei MDR [156]. Conform acestuia toți pacienții 

au început inițial cu un regim standardizat de cinci medicamente TB de linia a doua, inclusiv o 

flurochinolonă (levofloxacină sau moxifloxacină), un injectabil de linia a doua (capreomicină sau 

amikacină), etionamidă, cicloserină și pirazinamidă. Regimul standardizat a fost apoi ajustat, 

atunci când a fost necesar, odată ce rezultatele testelor fenotipice de sensibilitate la medicamente 

au devenit disponibile. Durata tratamentului a fost ghidată de momentul conversiei culturii și a 

inclus o fază intensivă inițială de 6-8 luni, urmată de o fază de continuare cu o durată de 12-16 

luni. 

Metode de analiză statistică 

Pacienții cu izolate secvențiate și rezultate ale tratamentului au fost împărțiți în două grupuri: 

rezultate pozitive ale tratamentului (considerat vindecat, adică niciun semn de recidivă a bolii 

(clinic sau microbiologic) până la 6 luni de la terminarea tratamentului) și rezultate negative ale 

tratamentului (inclusiv decesul cauzat de TB sau de alte cauze și eșecul tratamentului, adică nicio 

cultură negativă în termen de 8 luni de la tratament). În aceste grupuri au fost analizați următorii 

predictori pentru rezultatul negativ al tratamentului: linia M. tuberculosis complex, sexul, 

clasificarea cazurilor (caz nou și tratat anterior), XDR (adică MDR cu rezistență suplimentară la o 

fluorochinolonă și la un medicament injectabil de linia a doua; clasificarea OMS până în 12/2020), 

prezența cavităților, statutul HIV, vârsta și numărul de medicamente cu rezistență confirmată la 

începutul tratamentului care au fost incluse în regimul bazat pe bedaquilină. Pentru analiza 

comparativă a fost aplicat testul exact al lui Fisher și s-a calculat raportul șanselor (Odds Ratios  - 

OR) prin tabelele de contingență 2x2. Pentru tabelele de contingență cu valoarea zero pentru cel 

puțin una dintre celule, am utilizat corecția Haldane-Anscombe prin adăugarea a 0,5 la fiecare 

celulă. Pentru a compara predictorii cu variabile continue, adică vârsta și numărul de medicamente 

inactive, am utilizat analiza de regresie logistică. Diferența dintre numărul de medicamente 

inactive între pacienții cu rezultate pozitive și negative ale tratamentului, precum și vârsta 

pacienților au fost comparate cu testul Mann-Whitney-U, deoarece nu am observat o distribuție 

normală (p<0,001, testul de normalitate Shapiro-Wilk). Comparațiile perechi ale caracteristicilor 

pacienților (pacienți incluși vs. pacienți excluși) au fost efectuate cu testul exact a lui Fischer. 

Considerații etice  

Protocolul studiului a fost aprobat de către Comitetul de Etică a Cercetării al Universității 
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de Stat de Medicină și Farmacie ,,Nicolae Testemițanu" nr. 49 din 12.04.2018 și Consiliul de 

evaluare instituțională al Institutului de  Ftiziopneumologie "Chiril Draganiuc", Chișinău, 

Republica Moldova (Nr.1/07.2019). Studiul nu a inclus intervenții fizice asupra pacienților, iar 

toate informațiile colectate au fost anonimizate la sursă.  

3.2 Rezultatele aprecierii rezistenței genotipice și fenotipice la bedaquilină 

Caracteristica lotului de studiu 

În perioada ianuarie 2016 - decembrie 2018, în Republica Moldova, au inițiat tratamentul 

TB MDR  2967 de pacienți, inclusiv 1413 cazuri noi și 1554 cazuri de retratament. 

Din totalul de pacienți TB MDR tratați în perioada 2016-2018, au primit bedaquilină ca parte 

a regimului de tratament anti-TB MDR, 203 (6,8%) bolnavi (Figura 15). Dintre aceștia, în 

prezentul studiu au fost incluși cei care au avut cel puțin un izolat de M. tuberculosis complex din 

perioada de referință stocat în biobanca Laboratorului Național de Referință în Microbiologia 

Tuberculozei. Astfel, în scopul studiului au fost identificate tulpini de M. tuberculosis complex de 

la 82/203 (40,4%) de pacienți. Izolatele de la ceilalți 121 de pacienți nu au fost disponibile în 

biobanca LNR. Pentru nouă dintre acești pacienți au fost identificate doar câte un izolat din 

perioadă de după inițierea tratamentului, motiv din care nu au fost incluși în analiza finală. La fel, 

izolatele de M. tuberculosis complex de la alți unsprezece pacienți au fost excluse din studiu 

deoarece nu s-a reușit creșterea lor sau erau culturi contaminate. Astfel, lotul considerat pentru 

analiza finală a cuprins 18 cazuri noi de TB și 44 de retratamente (total 62 izolate). Mediana vârstei 

bolnavilor de la care au fost izolate tulpinile analizate a fost de 39 de ani (interval între cuartile 

(IÎC) 34-45 de ani). Majoritatea pacienților au fost de sex masculin 50/62 (80,6%), diagnosticați 

cu boală cavitară 45/62 (72,6%) și HIV seronegativi 54/62 (87,1%). Pentru a evalua 

reprezentativitatea lotului de studiu caracteristicile clinico-epidemiologice disponibile ale 

bolnavilor cu izolate, incluși în studiu au fost comparate cu cele ale bolnavilor diagnosticați în 

perioada de referință, dar neincluși în cercetare. 

Caracteristicile analizate au inclus reședința, sexul, vârsta, rezultatul microscopiei, definiția 

cazului, statutul HIV și rezultatul tratamentului. Astfel nu au fost observate diferențe semnificative 

între lotul inclus și cel neinclus în cercetare (p > 0,09) (Tabel 9).  
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Figura 15.  Selectarea tulpinilor M. tuberculosis pentru determinarea rezistenței dobândite 
la bedaquilină 

Genotiparea în baza Whole Genome Sequencing (WGS) a izolatelor micobacteriene 

analizate a evidențiat că 56,5% dintre pacienți au fost infectați cu o tulpină M. tuberculosis 

complex de linia 2 (L2) (35/62), iar ceilalți 43,5% (27/62)  - cu o tulpină M. tuberculosis complex 

de linia 4 (L4). 

Pe baza rezultatelor WGS, 32,3% dintre pacienți au fost clasificați ca pre-XDR*, iar 50,0% 

au fost clasificați ca XDR* înainte de începerea regimului de tratament care conținea bedaquilină 

(*conform clasificării OMS până la 12/2020). Ratele de rezistență la medicamente 

antituberculoase conform datelor WGS au constituit: 100% la streptomicină, 66,1% la etambutol, 

71,0% la pirazinamidă, 59,7% la fluorochinolone, 72,6% la kanamicină, 24,2% la amikacină, 

22,6% la capreomicină, 75,8% la etionamidă, 25,9% la acid para-aminosalicilic, 12,9% la 

cicloserină. 

La momentul efectuării analizei statistice a datelor primare aferente studiului, 16,1% 

(10/62) dintre pacienți erau încă în tratament sau au fost pierduți din supraveghere. Din cei 52 de 

pacienți rămași, 71,2% (37/52) au fost considerați vindecați (fără semne clinice sau 

microbiologice de recidivă a bolii până la 6 luni de la finalizarea tratamentului), 5,8% (3/52) au 

decedat, iar 23,1% (12/52) au întrunit criteriile de eșec al tratamentului, adică nu au înregistrat 
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nicio cultură negativă la termenul de 8 luni de la inițierea tratamentului. Ratele de eșec al 

tratamentului și de deces în lotul de studiu au fost comparabile cu cele în rândul pacienților TB 

MDR neincluși în  cercetare în care au constituit respectiv 27,0% și 8,2%, p > 0,71. 

Tabel 9. Caracteristicile clinico-demografice ale pacienților incluși versus cei neincluși în 
studiu 

Caracteristici 
Toți pacienții cu 
BDQ 2016-2018 

% (n) 

Pacienți incluși 
% (n) 

Pacienți excluși 
% (n) p 

Mediul urban 48,8 (99/203) 41,9 (26/62) 51,8 (73/141) 0,2 
Genul masculin 75,9 (154/203) 80,6 (50/62) 73,8 (104/141) 0,4 
Vârsta,  
mediana (IÎC) 37 (31-45) 39 (34-45) 36 (30-45) 0,09 

Microscopie 
pozitivă 72,4 (147/203) 74,2 (46/62) 71,6 (101/141) 0,7 

Tipul cazului de tuberculoză 
Cazuri noi 25,1 (51/203) 29,0 (18/62) 23,4 (33/141) 0,5 
CTA-recidivă 14,8 (30/203) 12,9 (8/62) 15,6 (22/141) 0,7 
CTA-pierdut 
din 
supraveghere 

13,8 (28/203) 17,7 (11/62) 12,1 (17/141) 0,3 

CTA-eșec 46,3 (94/203) 40,3 (25/62) 48,9 (69/141) 0,3 
Rezultatele tratamentului 

În tratament la 
momentul 
încheierii 
studiului 

6,9 (14/203) 6,5 (4/62) 7,1 (10/141) 1,0 

pierdut din 
supraveghere 7,4 (15/203) 9,7 (6/62) 6,4 (9/141) 0,4 

vindecat 66,7 (116/174) 71,2 (37/52) 64,8 (79/122) 0,5 
eșec 25,9 (45/174) 23,1 (12/52) 27,0 (33/122) 0,7 
deces 7,5 (13/174) 5,8 (3/52) 8,2 (10/122) 0,8 

Statut HIV 
HIV pozitiv 12,7 (25/197) 12,9 (8/62) 12,6 (17/135) 1,0 
HIV necunoscut 3,0 (6/203) 0,00 (0/62) 4,3 (6/141) 0,2 

Caracteristicile tuturor pacienților care au primit un regim de tratament antituberculos ce conține 
bedaquilină (BDQ), în Republica Moldova (2016-2018). IÎC=interval între cuartile, CTA=caz tratat 
anterior. 

Rezistența fenotipică și genotipică la bedaquilină 

În studiu au fost identificate nouă tulpini de M. tuberculosis complex cu mutații în genele 

atpE și/sau Rv0678. Un izolat avea mutații doar în atpE, șase tulpini aveau mutații doar în Rv0678, 

iar două tulpini prezentau mutații în ambele gene (Tabel 10). Opt tulpini M. tuberculosis complex 

au avut o Concentrație Minimă Inhibitoare (CMI) a bedaquilinei de 2,0 mg/L sau mai mare, 

conform testării în MGIT960. În același timp, un izolat (CAR-84) cu două mutații în Rv0678 a 

fost testat ca fiind sensibil la bedaquilină (CMI 1,0 mg/L) (Tabel 10; Figura 16). 
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De menționat că, la șapte izolate s-au identificat mai mult de o mutație în atpE și/sau Rv0678 

cu frecvențe diferite, sugerând existența unor subpopulații distincte la acești pacienți. Toate 

tulpinile M. tuberculosis complex rezistente la bedaquilină au fost izolate obținute după inițierea 

tratamentului anti TB MDR cu un regim terapeutic care includea bedaquilina la un interval de timp  

de 77- 451 de zile de la inițiere (Tabel 10). 

Dintre cei 26 de pacienți cu izolate MTBC disponibile înainte și după inițierea terapiei cu 

bedaquilină, tulpina de bază și cea de urmărire diferă cu maximum 4 SNP. Patru pacienți (15,4%) 

au fost probabil reinfectați cu a doua tulpină, prezentând o diferență de 26-1126 SNP în comparație 

cu tulpina de bază. În total, 4/26 (15,4%) tulpini MTBC izolate de la pacienți au dobândit rezistență 

la bedaquilină după 90, 159, 348 și, respectiv, 451 de zile de administrare a bedaquilinei (Tabel 

10). Un izolat din perioada de după inițierea tratamentului (izolat de urmărire) (pacientul 29) cu 

mutația atpE p.I66M (frecvență de 97%) a fost fenotipic rezistent la bedaquilină, dar sensibil la 

clofazimină. Un al doilea izolat de urmărire (pacientul 12) purta trei mutații în gena Rv0678 cu 

frecvențe variabile (p.D5fs - 57%, p.G24D - 19,8% și p.S64fs - 13%). Alte două izolate de urmărire 

au dobândit mutațiile atpE p.A63P (25%) în combinație cu Rv0678 p.S64fs (2%) (pacientul 2), și 

combinația atpE p.E61D (28%), atpE p.I66M (3%), Rv0678 p.S63fs (5%) și p.S64fs (44%) 

(pacientul 57) (Tabel 10). 

Printre cei patru pacienți reinfectați cu o tulpină MTBC diferită, pacientul 37 a fost reinfectat 

cu o tulpină rezistentă la bedaquilină purtând mutația Rv0678 p.T58P cu o frecvență de 100%. 

Deși cel de-al doilea izolat avea același genotip (L 2.2.1/ Europa/Rusia W148 Outbreak), o distanță 

genetică de 26 SNP față de izolatul de bază a indicat clar o reinfectare (Tabel 10). 

În cazul altor medicamente antituberculoase, nu au apărut rezistențe suplimentare la 

medicamente, în cadrul schemelor de tratament, care conțin bedaquilină, cu excepția pacientului 

56, care a avut un izolat de urmărire, care a dobândit mutația rrs g.1484 g/t în gena ARNr 16S care 

determină rezistența încrucișată la medicamentele injectabile  de linia a doua kanamicină, 

capreomicină și amicacină. 
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Tabel 10. Rezultatele testării genotipice și fenotipice la bedaquilină și clofazimină a 
tulpinilor de M. tuberculosis complex izolate pre și post-expunere la bedaquilină în schema 

terapeutică la pacienții TB MDR din Republica Moldova, perioada 2016 - 2018 

Nr. pacient, (ID tulpină), 
Timpul de colectare a 
probei 

Rv0678 (frecvența 
mutației %) 

atpE 
(frecvența 
mutației %) 

BDQ MIC 
MGIT960 
(mg/mL) 

CFZ MIC 
MGIT960 
(mg/mL) 

Pacient29, (CAR-13), 
pre-expunere la bedaquilină tulpina sălbatică tulpina 

sălbatică ≤0,5 (S) ≤0,5 (S) 

Pacient29, (CAR-38), 
post-expunere la bedaquilină, 
rezistență dobândită 

tulpina sălbatică I66M# (97%) >2,0 (R) ≤0,5 (S) 

Pacient12, (CAR-52), 
pre-expunere la bedaquilină tulpina sălbatică tulpina 

sălbatică ≤0,5 (S) ≤0,5 (S) 

Pacient12, (CAR-61) 
post-bedaquilină, rezistență 
dobândită 

16_del_g (57.4%); 
193_del_g# (12.7%); 
G24D (19.8%) 

tulpina 
sălbatică 2.0 (R) 1.0 (S) 

Pacient2, (CAR-78), 
pre-bedaquilină tulpina sălbatică tulpina 

sălbatică ≤0,5 (S) ≤0,5 (S) 

Pacient2, (CAR-87), 
post-bedaquilină, rezistență 
dobândită 

192insG# (2%) A63P# (25%) >2,0 (R) 2.0 (R) 

Pacient37, (CAR-10), 
pre-bedaquilină tulpina sălbatică tulpina 

sălbatică ≤0,5 (S) ≤0,5 (S) 

Pacient37, (CAR-18), 
post-bedaquiline, re-infecție T58P (100%) tulpina 

sălbatică 2.0 (R) 1.0 (S) 

Pacient57, (CAR-45), 
pre-bedaquilină tulpina sălbatică tulpina 

sălbatică ≤0,5 (S) ≤0,5 (S) 

Pacient57, (CAR-55), 
post-bedaquilină, resistență 
dobândită 

193_del_g# (44.4%); 
S63G# (5.5%) 

E61D# (27,5); 
I66M# (2,6%) >2,0 (R) 1.0 (S) 

Pacient32, (CAR-84), 
post-bedaquilină 

192_ins_g# (74.2%); 
193_del_g# (5.7%) 

tulpina 
sălbatică 1.0 (S) 1.0 (S) 

Pacient71, (CAR-40), 
post-bedaquilină 

192ins_g# (23.8%); 
L142P (64%) 

tulpina 
sălbatică >2,0 (R) 2.0 (R) 

Pacient61, (CAR-1), 
post-bedaquilină 

136_ins_g (7,1%); 
141_ins_c# (69,0%); 
195_ins_t# (5,8%); 
G66W (6.0%) 

tulpina 
sălbatică >2,0 (R) 2.0 (R) 

Pacient33, (CAR-43), 
post-bedaquilină 

436_ins_t (90.2%); 
R72W (28.5%) 

tulpina 
sălbatică >2,0 (R) >2,0 (R) 

BDQ-bedaquilină, CFZ-clofazimină, CMI-concentrație minimă inhibitorie, R-rezistent, S-susceptibil, 
#mutație analizată în [2] 

Cu toate acestea, a fost găsit un izolat care a pierdut practic rezistența fenotipică împotriva 
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tuturor medicamentelor injectabile de linia a     doua, precum și o mutație care determină rezistența 

la fluorochinolone (pacientul 2). Izolatul  inițial, de la pacientul 2 conținea mutațiile rrs 1401 a/g 

(63%) și gyrA p. D94G (61%) în combinație cu gyrA p.S91P (44%). În izolatul de urmărire, care 

a fost testat sensibil la toate medicamentele injectabile de linia a doua, mutațiile rrs g. 1401 a/g și 

gyrA p.D94G au fost reduse la o frecvență de 4 %     și respectiv, 0,5 %. Pe de altă parte, mutația 

gyrA p.S91P a crescut la o frecvență de 96 %. 

Figura 16. Concentrațiile minime inhibitorii (CMI) la bedaquilină ale tulpinilor M. 
tuberculosis complex izolate de la pacienții care au administrat bedaquilină în perioada 

2016 – 2018, în Republica Moldova. Valoarea critică aprobată de OMS pentru bedaquilină 
este de 1 mg/L pentru sistemul MGIT960, izolatele M. tuberculosis complex cu CMI de 

bedaquilină >1 mg/L sunt considerate rezistente la bedaquilină 

Rezistența la bedaquilină și factorii de risc pentru rezultatul nefavorabil al 

tratamentului 

Majoritatea regimurilor de tratament au inclus antibiotice cu rezistență, ce puteau fi 

identificate prin secvențierea genomului la momentul inițierii terapiei. De asemenea, pacienții cu 

rezultate nefavorabile ale tratamentului au avut în medie 2,33 medicamente inactive în regimul 

care includea bedaquilină, semnificativ mai multe comparativ cu pacienții cu rezultate pozitive ale 

tratamentului (în medie 1,27 medicamente inactive, p=0,02). Pentru a identifica factorii de risc 

asociați eșecului terapiei sau mortalității la bolnavii cu regim de tratament care includea 
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bedaquilina, a fost efectuată o analiză de regresie logistică care a vizat 52 din 62 de pacienți 

(83,9%) pentru care datele privind rezultatele tratamentului erau disponibile. 

 

 
Figura 17. Asocierea dintre rezultatul negativ al tratamentului și numărul de medicamente 
inactive în schema terapeutică la pacienții care au primit bedaquilină ca parte a regimului 

de tratament a TB MDR (2016-2018) 

În cadrul analizei de regresie logistică univariată, au fost incluși o serie de factori relevanți, 

cum ar fi linia genotipică a M. tuberculosis complex, sexul bolnavului, tipul cazului de tuberculoză, 

patern-ul XDR, prezența cavităților la radiografia toracică, statutul HIV, vârsta și numărul de 

medicamente cu rezistență demonstrată (medicamente inactive) care au fost incluse în regimul de 

tratament cu bedaquilină la pacienții cu TB MDR (Tabel 9). Rezultatele analizei de regresie au 

indicat că prezența cavităților la radiografia toracică (p=0,011) este asociată cu un rezultat 

nefavorabil al tratamentului. De asemenea, s-a observat că un număr mai mare de medicamente 

inactive în regimul cu bedaquilină a amplificat șansele de eșec al tratamentului (OR 1,92 pe unitate 

de creștere, 95% CI 1,15-3,21, p=0,012) (Tabel 11; Figura 17). 
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Tabel 11. Analiză univariată a factorilor asociați cu rezultatele negative ale tratamentului 
pentru tuberculoza MDR, care a inclus bedaquilina  

 
Rezultat 
negativ 
(n=15) 

%  
Rezultat 
pozitiv 
(n=37) 

%  OR 95% CI 
inferior 

95% CI 
superior p 

Linia         
L2 8 53,3 20 48,6 REF    
L4 7 46,7 17 51,4 1,03 0,31 3,43 1,0 

Genul         
Feminin 4 26,7 6 19,4 REF    
Masculin 11 73,3 31 83,8 0,53 0,13 2,25 0,4 
Tip caz         

Cazuri noi 4 26,7 13 32,4 REF    
Tratat 

anterior 11 73,3 24 67,6 1,49 0,39 5,63 0,7 

Categoria 
rezistenței         

Nu este 
XDR* 6 40,0 18 35,1 REF    

XDR* 9 53,3 19 45,9 1,42 0,42 4,80 0,8 
Cavități         
Absente 0# 0,0 13# 32,4 REF    
Prezente 15# 100,0 24# 67,6 17,08 0,95 308,6 0,01* 

Statut HIV          
Negativ 11 73,3 34 91,9 REF    
Pozitiv 4 26,7 3 8,1 4,12 0,80 21,34 0,2 

Medicamen
te inactive 

(n) mediana 
 2  1 1,92 1,15 3,21 0,01* 

Vârsta 
(mediana)  35  41 0,97 0,90 1,04 0,4 

# Corecția Haldane-Anscombe adăugând 0,5 la fiecare celulă pentru a permite calcularea raportului 
de probabilitate. *XDR - rezistență extinsă la medicamente (clasificarea OMS până în 2020), adică 
rezistența la o fluorochinolonă și la un medicament injectabil de linia a doua, OR=odds ratio, HIV - virusul 
imunodeficienței umane. 

3.3 Sinteza și interpretarea rezultatelor privitor la achiziționarea rezistenței la 

bedaquilină a tulpinilor de Mycobacterium tuberculosis complex 

În cadrul acestui studiu, a fost descris și caracterizat fenomenul de achiziționare a 

rezistenței la bedaquilină a tulpinilor de M. tuberculosis complex în primii 2 ani de la introducerea 

acestui medicament în schemele de tratament al TB MDR, în Republica Moldova, astfel, în 

izolatele disponibile s-a observat o rată de 15% a rezistenței față de acest medicament. 

Rezultatele obținute, argumentează că șansele unui rezultat nefavorabil al tratamentului TB 

MDR cresc semnificativ odată cu prezența cavităților pulmonare și creșterii numărului de 

medicamente ineficiente incluse în regimul terapeutic inițial. Cu toate acestea, este de remarcat 

faptul că, în ciuda numărului considerabil de bolnavi cu retratament al tuberculozei și a 

profilurilor extinse de rezistență la medicamente, în cohorta analizată regimurile terapeutice care 
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au inclus bedaquilina au permis atingerea unei rate de vindecare de 71%. Acest rezultat favorabil 

este confirmat și de numărul general redus de culturi pozitive în perioada de supraveghere a 

tratamentului. 

Anterior, a fost raportat, că apariția rezistenței la bedaquilină a fost prioritar înregistrată, la 

pacienții cu istoric de tratament antituberculos [182]. La fel, concentrațiile minime inhibitorii 

(CMI) ridicate în rândul izolatelor de la pacienții care nu au fost niciodată expuși la bedaquilină 

și/sau clofazimină pot compromite eficacitatea potențială a regimurilor de tratament TB MDR 

aprobate în prezent [183,184]. Rezultatele prezentului studiu, în care toate izolatele de până la 

tratament au arătat sensibilitate la bedaquilină, indică faptul că succesul terapiilor care includ 

bedaquilină se bazează pe un regim de fond funcțional care exclude rezistențele subiacente la 

antibioticele administrate [185]. 

Un alt factor semnificativ, asociat cu rezultatele tratamentului, este prezența cavităților 

pulmonare, care amplifică riscul apariției rezistenței la medicamente, cel mai probabil din cauza 

încărcăturii bacteriene mai mari [186]. De asemenea, cavitățile mai extinse pot împiedica 

medicamentele să ajungă la leziunea centrală, care conține cea mai mare încărcătură bacteriană 

[187]. De exemplu, clofazimina nu pătrunde eficient în centrul necrotic al leziunilor cazeoase, iar 

bedaquilina se acumulează mai degrabă în regiunile celulare ale unui granulom, în timp ce 

linezolidul și moxifloxacina pătrund eficient în toate tipurile de leziuni. Astfel, cavitățile 

furnizează un mediu complex pentru tulpina MTBC infectantă, cu concentrații variabile de 

medicamente, iar nivelurile de bedaquilină pot scădea temporar sub concentrațiile eficiente. Acest 

micro-mediu schimbător poate selecta diferite subpopulații de clone rezistente la bedaquilină, dar 

rămân și bacterii susceptibile care nu prezintă mutații în genele canonice de rezistență [188,189]. 

Aspecte complexe precum patologia granuloamelor, farmacocinetica și farmacodinamica, 

de obicei, nu sunt luate în considerare în practica clinică de rutină. Cu toate acestea, o testare 

rapidă și cuprinzătoare a sensibilității la medicamente este esențială pentru un tratament 

personalizat al TB MDR [190]. De menționat că rezistența la pirazinamidă, de exemplu, nu este 

testată de rutină în multe țări cu o incidență ridicată de TB MDR, iar fluorochinolonele pot fi 

administrate în continuare pacienților, chiar și în cazul rezistenței dovedite, atunci când nu sunt 

disponibile alte antibiotice. Este important să subliniem riscul imediat de dezvoltare a rezistenței 

atunci când bedaquilina este administrată în regimuri de tratament parțial ineficiente [191,192]. 

Diagnosticarea TB MDR este dificilă în prezent din cauza lipsei unor teste genotipice 

rapide, din sputa nativă, care ar exclude rezistența la medicamentele din grupa A de medicamente 

anti TB MDR (conform OMS), inclusiv bedaquilina și linezolidul. Abordări noi, precum 

secvențierea timpurie și țintită de nouă generație (tNGS), pot completa testele fenotipice de 
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confirmare și poate îmbunătăți managementul pacienților cu TB MDR în țările cu povară înaltă 

a acestei boli precum Republica Moldova [192,193]. 

În contextul Republicii Moldova, conceperea regimurilor de tratament de linia a doua este 

determinată de disponibilitatea medicamentelor [194]. Aderența slabă la tratament, întreruperea 

tratamentului și refuzul pacienților de a lua medicamentele contribuie, probabil, la selectarea 

tulpinilor rezistente la bedaquilină. Creșterea gradului de conștientizare a pacienților cu privire la 

importanța respectării tratamentului și la aprovizionarea regulată cu medicamente este crucială 

pentru a concepe terapii MDR-TB eficiente și pentru a reduce riscul de evoluție a rezistenței. 

Costurile ridicate ale bedaquilinei, lipsa dovezilor privind siguranța medicamentului, 

experiența limitată în privința efectelor secundare, a complicat punerea în aplicare programatică 

a bedaquilinei în Republica Moldova, la momentul realizării acestui studiu. Acești factori au fost 

motivele pentru care doar 203 pacienți au fost tratați cu bedaquilină în Republica Moldova în 

perioada de studiu 2016-2018, în comparație cu toți pacienții MDR-TB eligibili în acest interval 

de timp. 

Prezentul studiu are unele limitări, cum ar fi preluarea izolatelor MTBC doar de la 35% 

dintre toți pacienții tratați cu bedaquilină între 2016 - 2018 în Republica Moldova. Această 

limitare subliniază importanța accesului universal la testarea sensibilității la medicamente pentru 

studiile viitoare și necesitatea stocării sistematice a tulpinilor MTBC MDR în biobanca locală. 

Eșantionarea izolatelor MTBC în acest studiu a avut loc înainte de investigațiile fenotipice 

și genotipice și nu a fost influențată de rezistența la bedaquilină. Rezistența dobândită la 

bedaquilină este observată în principal în rândul pacienților cu un timp mai lung de conversie a 

culturilor, pe fondalul timpului general de conversie rapidă a culturilor în cazul tratamentului cu 

bedaquilină și, prin urmare, a lipsei culturilor de urmărire pentru mulți pacienți. 

În plus, boala cavitară este asociată cu rezultate negative ale tratamentului, dar probabil 

contribuie, de asemenea, și la apariția rezistenței la antibiotice în timpul tratamentului și trebuie 

să fie luată în considerare ca factor coliniar pentru orice asociere între rezistență și rezultatul 

tratamentului. 

3.4 Concluzii la capitolul 3 

1. Rezistența la bedaquilină a fost achiziționată în 15% din tulpinile MTBC a pacienților cu TB 

MDR cu izolate bacteriene disponibile înainte și în timpul tratamentului cu bedaquilină; 

2. Terapia TB MDR cu un număr insuficient de medicamente active și boala cavitară au fost 

considerate factori de risc pentru eșecul terapeutic și deces în această cohortă; 
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3. Disponibilitatea unor regimuri de  tratament adecvate pe baza informațiilor furnizate de teste 

genotipice și fenotipice de sensibilitate complete este esențială pentru a îmbunătăți 

rezultatele tratamentului TB MDR și  pentru a evita progresarea rezistenței la medicamente 

în tulpinile MDR MTBC aflate în circulație; 

4. Achiziționarea rezistenței la bedaquilină este observată din ce în ce mai frecvent în rândul 

pacienților cu tuberculoză multidrog-rezistentă. Această adaptare a bacteriilor Mycobacterium 

tuberculosis poate compromite eficacitatea tratamentului și impune necesitatea strategiilor 

inovatoare de gestionare a rezistenței.
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4. REZISTENȚA LA LINEZOLID A MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS 

FACTORI DE RISC ȘI DETERMINANTE GENETICE 
În ultimii ani, în practica clinică au fost introduse mai multe medicamente antituberculoase. 

Printre acestea se numără linezolidul, un derivat al oxazolidinonei, care a fost clasificat de 

Organizația Mondială a Sănătății (OMS) ca un medicament de grupa A pentru tratamentul TB 

MDR [195,196]. Aceasta presupune că linezolidul este recomandat pentru toți pacienții cu TB 

MDR atunci când tulpina de Mycobacterium tuberculosis complex (MTBC) este sensibilă la acest 

medicament. Recent, Protocolul clinic național pentru tuberculoza la adulți a fost revizuit și ajustat 

conform recomandărilor recente ale Organizației Mondiale a Sănătății (OMS), inclusiv în ceea ce 

privește utilizarea linezolidului în tratamentul pacienților cu tuberculoză multidrog rezistentă. 

Astfel, utilizarea linezolidului se extinde progresiv în acest context [156]. Totuși, rata rezistenței 

la linezolid în tulpinile de MTBC izolate în condiții clinice variază considerabil în studiile 

publicate până în prezent [197]. Linezolidul a fost considerat o opțiune promițătoare, dar 

răspândirea continuă a tulpinilor rezistente la acest medicament ar putea limita eficacitatea sa în 

viitor. Există două aspecte-cheie care ar putea contribui la apariția rezistenței la linezolid în 

tulpinile de MTBC. Rezistența la linezolid este în principal asociată cu mutații în genele rrl și rplC. 

Mutațiile G2061T și G2576T în gena rrl, care codifică ARNr 23S, sunt asociate cu niveluri ridicate 

de rezistență la linezolid, în timp ce mutațiile în rplC, care codifică proteina ribosomală L3 (cum 

ar fi mutațiile T460C, C462G și C463G), au fost asociate cu un fenotip de rezistență de nivel 

scăzut. De asemenea, mutațiile rrl G2270C și A2810T ar putea conferi o rezistență de nivel scăzut 

la linezolid [198,199]. Este esențial să fie studiată și înțeleasă evoluția rezistenței la linezolid în 

tulpinile de MTBC pentru a adapta corespunzător strategiile de tratament și pentru a asigura 

eficacitatea terapiei împotriva TB MDR. 

Corelațiile genotipice ale rezistenței la linezolid nu sunt încă pe deplin cunoscute și necesită 

cercetări suplimentare. În special, sunt limitate datele privind tulpinile de MTBC izolate de la 

pacienții din țările cu povara înaltă a tuberculozei multidrog-rezistente din Europa de Est [197]. 

Pentru o utilizare clinică mai eficientă a acestui medicament, este crucial să se înțeleagă 

mecanismele genetice implicate în dezvoltarea rezistenței la linezolid, precum și factorii de risc 

asociați. În acest studiu, ne propunem să descriem spectrul mutațiilor asociate cu rezistența la 

linezolid și să evaluăm potențialii factori de risc asociați cu această rezistență, folosind un set de 

tulpini MTBC MDR izolate de la pacienții din Republica Moldova care au avut expunere 

terapeutică anterioară la linezolid. 
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4.1 Material și metode 

A fost realizat un studiu retrospectiv transversal pe un set de tulpini MTBC preluate din 

biobanca Laboratorului Național de Referință în Microbiologia Tuberculozei (LNR). Inițial au fost 

identificate toate tulpinile de MTBC izolate și stocate în perioada 2017-2018 în biobanca LNR, 

obținute din sputa pacienților adulți cu TB MDR, care au administrat linezolid în schema de 

tratament în orice perioadă, pe parcursul ultimilor doi ani (Figura 18). Au fost considerate eligibile 

pentru studiu doar tulpinile MTBC izolate de la pacienții cu expunere cumulativă la linezolid mai 

mare de 30 de zile. De la fiecare pacient eligibil a fost inclusă doar o singură tulpină de MTBC 

izolată din spută. Caracteristicile demografice și datele clinice ale pacienților, din sputa cărora au 

fost izolate tulpinile de MTBC incluse în studiu, precum și detaliile privind expunerea terapeutică 

la linezolid au fost extrase din Registrul național electronic al bolnavilor TB (SIME-TB). De 

asemenea, din SIME-TB au fost preluate datele privind testul fenotipic de sensibilitate la 

medicamente (TSM) în bază de cultură al tulpinilor incluse, evaluat la momentul stocării tulpinilor 

în biobancă. 

LNR asigură tot spectrul de teste microbiologice pentru diagnosticul TB la pacienții 

consultați și/sau internați la Institutul de ftiziopneumologie ”Chiril Draganiuc”. De asemenea, 

LNR asigură creșterea și izolarea culturii MTBC din sputa pacienților și testarea sensibilității 

fenotipice, pentru un spital de TB de nivel secundar din Chișinău și pentru cabinetele TB din 

Chișinău și din zona de sud a țării. La fel, asigură evaluarea controlului calității pentru trei 

laboratoare regionale de TB existente în țară. Din totalul probelor procesate în mod curent la LNR, 

culturile pozitive izolate din spută și procesate în scop de diagnostic sunt de obicei stocate în 

biobancă. De asemenea, o parte dintre culturile pozitive efectuate pentru urmărirea tratamentului 

sunt stocate în biobancă, în deosebi în cazul bolnavilor cu tuberculoză, care nu reușesc să obțină 

conversia culturii. 

Teste microbiologice 

După includerea în studiul a probelor, toate tulpinile MTBC au fost re-însămânțate, cu 

extragerea ulterioară a ADN-ului și secvențierea întregului genom. Re-însămânțarea a fost 

realizată pe medii solide (Löwenstein-Jensen) în conformitate cu recomandările tehnice ale OMS. 

Pentru toate tulpinile de MTBc re-însămânțate, a fost efectuată testarea sensibilității fenotipice 

pentru concentrațiile de linezolid: 0,5 mg/L, 1,0 mg/L (concentrație critică recomandată de OMS) 

și 2,0 mg/L, fiind utilizat sistemul BACTEC MGIT960 (Becton Dickinson, SUA) [1]. Testele de 

sensibilitate antimicrobiană de rutină pentru alte antibiotice au fost efectuate în MGIT960, la 

concentrații critice recomandate de OMS, fiind realizate în conformitate cu instrucțiunile 

producătorului (Becton Dickinson, SUA). 
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Extragerea ADN 

Extragerea ADN-ului MTBC a fost realizată conform protocolului:  

La prima etapă (prima zi) coloniile de MTBC re-însămânțate au fost transferate într-un tub 

de micro-centrifugare (2,0 ml) care conținea 400 μl de tampon TE, apoi încălzite timp de 20 de 

minute la 80°C pentru a fi distruse bacteriile. După 3 minute de centrifugare la 13000 rotații, 

supernatantul, a fost înlăturat și s-au adăugat 400 μl de tampon TE, urmat de vortexare pentru a 

separa celulele. Apoi s-au adăugat 50 μl de lizozim (10 mg/ml), s-a vortexat scurt și s-a incubat 

soluția peste noapte la 37 °C.  

A doua etapă (a doua zi), s-au adăugat 70 μl de SDS 10 %, 5 μl de proteinază K (10 mg/ml), 

s-a vortexat ușor și s-a incubat soluția 10 minute la 65°C. Ulterior, s-a adăugat 100 μl de NaCl 5M, 

100 μl de CTAB/NaCl (preîncălzit la 65°C), urmat de vortexare și incubare timp de 10 min la 65 

°C. Apoi au fost adăugate 750 μl de amestec cloroform/izoamilcool, cu inversarea și centrifugarea 

ulterioară a tuburilor la temperatura camerei timp de 15 min, la 13000 rotații. După care 

supernatantul apos a fost transferat cu grijă într-un nou tub de micro-centrifugă, fiind adăugat un 

volum de 0,6 de izopropanol pentru precipitarea acizilor nucleici timp de 30 min la -20 °C (sau 

mai mult). Apoi s-a centrifugat la 13000 rotații, timp de 10 minute la temperatura camerei, a fost 

înlăturat supernatantul și spălat ADN-ul în 0,5 ml de etanol 75 %, inversând tubul de câteva ori, 

urmat de o centrifugare de 5 minute la temperatura camerei și înlăturarea cu grijă a supernatantului. 

Stratul de ADN a fost uscat la 60°C timp de aproximativ 10 minute, iar ADN-ul a fost dizolvat în 

cele din urmă în 100 μl de tampon TE la 37 °C timp de 30 de minute sau la temperatura camerei 

până când ADN-ul s-a dizolvat complet. 

Secvențierea întregului genom 

După extragerea ADN-ului din tulpinile de MTBC izolate a fost realizată secvențierea 

întregului genom MTBC la Centrul de cercetări Borstel, Germania. S-au utilizat librării de ADN 

de tip perechi și tehnologia Illumina (Nextera-XT și NextSeq500) în conformitate cu instrucțiunile 

producătorului (Illumina, SUA). Fișierele Fastq (datele primare de secvențiere) au fost aliniate la 

genomul de referință M. tuberculosis complex H37Rv (ID GenBank: NC_000962.3) utilizându-se 

filtrul MTBseq [8]. Media minimă de acoperire a genomului a fost de 50x. Au fost analizate toate 

mutațiile, fiind luate în considerare mutațiile (polimorfisme pentru un singur nucleotid (SNP), 

inserții și deleții) în 92 de gene implicate în rezistența la medicamente cu cel puțin o citire în 

ambele direcții, și o citire care să identifice alela cu un scor phred de cel puțin 20. Predicția 

rezistenței genotipice a fost realizată în baza unui catalog de mutații din cadrul Centrului de 

cercetări Borstel, Germania, pe baza informațiilor disponibile la data de 3 iulie 2020. 



  

80 
 

Metode de analiză statistică 

Analiza statistică a fost efectuată în programul GraphPad Prsim9 v9.2.0., fiind considerate 

statistic semnificative variabilele cu valoarea p mai mică de 0,05. La analiza statistică variabilele 

categoriale au fost prezentate ca valori procentuale și variabilele continue au fost prezentate sub 

formă de medii sau mediane cu deviație standard sau intervalul dintre cuartile, corespunzător. La 

compararea variabilelor continue parametrice și neparametrice s-a utilizat testul t-student sau testul 

Mann-Whitney, corespunzător, iar pentru compararea frecvențelor s-a aplicat testul exact a lui 

Fischer. În cazul comparațiilor variabilelor împerecheate s-a folosit testul Wilcoxon. Pentru a 

evalua asocierea dintre potențialii factori de risc și rezistența la linezolid, s-a efectuat o analiză de 

regresie logistică, în cadrul căreia fiecare variabilă independentă întâi a fost evaluată prin regresie 

logistică univariată. Variabilele care au avut o valoare p mai mică de 0,25 au fost analizate în 

modelul de regresie logistică multiplă. 

Considerații etice 

Studiul dat, a fost aprobat de Comitetul de Etică al Universității de Stat de Medicină și 

Farmacie „Nicolae Testemițanu”, Chișinău, Republica Moldova (procesul verbal nr. 49 din 

12.04.2018). 

4.2 Rezultatele aprecierii rezistenței genotipice și fenotipice la linezolid a M. 

tuberculosis complex multidrog rezistente 

Din totalul de 1928 de pacienți TB MDR care au început tratamentul în perioada 2017-2018 

doar în cazul a 629 au fost identificate tulpini MTBC izolate din sputa pacienților cu TB MDR, 

care au avut cel puțin o cultură de MTBC stocată în biobanca Laboratorului Național de referință 

în Microbiologia Tuberculozei. 

Dintre aceștia două sute patruzeci și șase (39,1%) de bolnavi au primit linezolidul ca parte a 

regimului de tratament pentru TB, cu o durată variabilă pe parcursul ultimilor 2 ani, înainte de 

prelevarea sputei. Doar în cazul a 74 de pacienți a fost identificată cel puțin o cultură de MTBC, 

stocată în LNR, după inițierea tratamentului cu linezolid și o durată de expunere la linezolid mai 

mare de 30 de zile (Figura 18).  Din 74 de tulpini eligibile, creșterea MTBC s-a reușit în cazul a 

52 (70,3%) care au fost incluse în studiul dat. 

Caracteristicile lotului de studiu 

Tulpinile MTBC incluse în studiu au fost izolate de la 52 pacienți cu vârsta medie de 38,8 ± 

8,5 ani, dintre aceștia 67,3% fiind bărbați. Majoritatea pacienților (84,6%) aveau leziuni cavitare 

pulmonare detectate la radiografia toracică, iar 17,3% aveau statut HIV pozitiv.  
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Mediana numărului de doze de linezolid anterior administrate pacienților incluși în studiu a 

fost de 347 (IÎC 165 - 470,5). În același timp, numărul medicamentelor active incluse în regimul 

de tratament cu linezolid  la pacienții analizați a fost de 3,0 (IÎC 2,0-4,0) (Tabel 12). 

Majoritatea tulpinilor analizate aparțin liniei genotipice L2 (Beijing) - 63,5%, celelalte 

tulpini aparținând liniei 4. WGS a confirmat profilul MDR al tuturor celor 52 de tulpini de MTBC 

incluse în studiu. Dintre acestea, 72% prezentau mutații compensatorii în genele rpoA și rpoC. 

Conform datelor secvențierii, 12 (23,1%) tulpini MTBC au fost rezistente la linezolid. Numărul 

de tulpini cu rezistență genotipică la linezolid (12/52) diferă de cel detectat prin TSM fenotipic 

bazat pe cultură, care a evidențiat 15 tulpini rezistente la linezolid (Figura 19). Această diferență 

este determinată de unele mutații genice specifice, cum ar fi substituția (T460C) în gena rplC și 

alte mutații în genele rrl. Pentru 8 tulpini rezistente la linezolid, a fost găsită mutația de tip 

substituție (T460C) în gena rplC, în timp ce în cazul altor 4 tulpini au existat mai multe mutații de 

tip substituție în diferite poziții ale genei rrl (Rvnr02) (Tabel 13) ce codifică proteina ribozomală 

L4.  

Figura 18. Selectarea tulpinilor M. tuberculosis izolate de la pacienții TB MDR cu expunere 
la linezolid 

1928 pacienți au început tratamentul  
TB MDR în 2017-2018 

629/1928 (32,6%) pacienți TB MDR cu cel 
puțin o cultură MTBC în biobanca LNR 

246/629 (39,1%) tulpini de MTBC, unice 
izolate de la pacienți expuși terapeutic la 

linezolid 

74/246 (30,1%) tulpini izolate de la pacienți 
expuși la linezolid mai mult de 30 de zile 

172 tulpini izolate de la pacienți cu 
expunere mai mică 30 de zile 

22 tulpini excluse (contaminate/fără 
creștere) 

 52/74 (70,3%) tulpini incluse în studiu 
dintre acestea 

 15 (28,8%) rezistente fenotipic la 
linezolid, dintre care 

 12/52 (23,1%) rezistente genotipic la 
linezolid  
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Rata tulpinilor MTBC izolate de la pacienții aflați la retratament după eșec a fost mai mare 

în cazul celor LNZ rezistente - 91,7% decât la cele LNZ sensibile - 60%. Pacienții cu tulpini 

rezistente la linezolid au avut un număr mai mare de doze de linezolid administrate, precum și un 

număr mai mic de medicamente active în regimul de tratament decât cei cu tulpini sensibile la 

linezolid (576, 5 (IÎC 404,5 - 705,5) față de 257,5 (IÎC 120,5 - 376,5), p= 0,0001 și 1,5 (IÎC 1,0 - 

3,0) față de 4,0 (IÎC 2,5 - 4,0), p = 0,0001, respectiv). Nu s-au constatat alte diferențe semnificative 

dintre pacienții cu tulpini rezistente la linezolid și cei cu tulpini sensibile la linezolid, cu excepția 

vârstei acestora (33,5 ± 5,3 vs 39,9 ± 8,8, p = 0,01; Tabelul 12). 

Tabel 12. Caracteristica cohortei 

Rezistența genotipică și fenotipică a tulpinilor de MTBC 

Majoritatea tulpinilor analizate aparțin liniei genotipice L2 (Beijing) - 63,5%, celelalte 

tulpini aparținând liniei 4. WGS a confirmat profilul MDR al tuturor celor 52 de tulpini de MTBC 

incluse în studiu. Dintre acestea, 72% prezentau mutații compensatorii în genele rpoA și rpoC. 

Conform datelor secvențierii, 12 (23,1%) tulpini MTBC au fost rezistente la linezolid. Numărul 

 Total 
N=52; n(%) 

LNZ rezistent 
N=12; n(%) 

LNZ sensibil 
N=40; n(%) p 

Genul (bărbați) 35 (67,3) 8 (66,7) 27 (67,5) 1,0 

Vîrsta; media ± DS 38,5±8,5 33,5 ± 5,3 39,9 ± 8,8 0,01 

Reședință urbană 22 (42,3) 4 (33,3) 18 (45,0) 0,52 

HIV pozitiv 9 (17,3) 4 (33,3) 5 (12,5) 0,18 

Leziuni cavitare 44 (84,6) 10 (83,3) 34 (85,0) 1,0 

Retratament după eșec 35 (67,3) 11 (91,7) 24 (60,0) 0,08 

MTBC linia 2 (Beijing) 33 (63,5) 7 (58,3) 26 (65,0) 0,74 

MTBC linia 4 (Ural/LAM) 19 (36,5) 5 (41,7) 14 (35,0) 0,74 

MDR + FQ rezistent 40 (76,9) 10 (83,3) 30 (75,0) 0,71 

Doze LNZ; media (IÎC) 347,0 (165,0-
470,5) 576,5 (404,5-705,5) 257,5 (120,5-

376,5) 0,0001 

Întrerupere LNZ 4 (7,7) 1 (8,3) 3 (7,5) 1,0 

Medicamente active în 
schema de tratament cu 
LNZ; mediana (IÎC)* 

3,0 (2,0-4,0) 1,5 (1,0-3,0) 4,0 (2,5-4,0) 0,0001 

Mutații compensatorii 38 (73,1) 10 (83,3) 28 (70,0) 0,5 

Notă: MTBC – Mycobacterium tuberculosis; FQ – fluoroquinolone, LNZ – linezolid, DS – deviația standart, IÎC 
– intervalul dintre cuartile, LNZ- linezolid, * - evaluat conform datelor de secvențiere a întregului genom. 
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de tulpini cu rezistență genotipică la linezolid (12/52) diferă de cel detectat prin TSM fenotipic 

bazat pe cultură, care a evidențiat 15 tulpini rezistente la linezolid (Figura 19). Această diferență 

este determinată de unele mutații genice specifice, cum ar fi substituția (T460C) în gena rplC și 

alte mutații în genele rrl. Pentru 8 tulpini rezistente la linezolid, a fost găsită mutația de tip 

substituție (T460C) în gena rplC, în timp ce în cazul altor 4 tulpini au existat mai multe mutații de 

tip substituție în diferite poziții ale genei rrl (Rvnr02) (Tabel 13) ce codifică proteina ribozomală 

L4. 

În cazul unei singure tulpini cu rezistență fenotipică la linezolid nu s-a găsit nici o mutație 

în genele rplC și rrl, în timp ce la o altă tulpină cu rezistență fenotipică au fost detectate 2 mutații 

de tip substituție nucleotidică în diferite poziții a genei rrl: 2814G>T (98%); 2810A>C (98%), la 

ambele tulpini nu au fost găsite mutații în gena rplC. 

Pentru alte 2 tulpini sensibile fenotipic au fost identificate mutațiile  2691A>T (100%), 219G>C 

(1,3%) care nu au fost descrise anterior în literatură, motiv din care au fost apreciate ca tulpini 

sensibile la linezolid.  

 

Figura 19. Rezistența geno-fenotipică a tulpinilor M. tuberculosis la linezolid (n=52) 

 

Toate tulpinile cu mutații rezistente  în gena rplC au avut o CMI a linezolidului mai mare de 

2 mg/l, la fel și în cazul tulpinilor cu mutații rezistente în gena rrl. Majoritatea tulpinilor fără 

mutații în rplC și rrl au avut o CMI a linezolidului ≤ 0,5 mg/l. Tulpina cu rezistență fenotipică la 

care nu s-au găsit mutații în gena rplC, sau la rrl, a avut o CMI a linezolidului de 2 mg/l (Figura 

21). 
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Figura 20. Rata tulpinilor M. tuberculosis rezistente la linezolid pe linii genotipice și mutații 

compensatorii 

De menționat că o proporție semnificativă (76,9%) dintre tulpinile rezistente la linezolid 

prezentau și rezistență suplimentară la fluorochinolone. Totuși, nu s-au observat diferențe statistice 

în ceea ce privește rata de rezistență la fluorochinolone, mutațiile compensatorii sau frecvența 

liniilor genotipice între tulpinile rezistente și cele sensibile la linezolid (Figura 20).  

 
Figura 21. Distribuția concentrațiilor minime inhibitorii (CMI) la linezolid pentru tulpinile 

M. tuberculosis și rezultatele secvențierii 
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Tabel 13. Mutațiile M. tuberculosis complex în genele rrl și rplC cu rezistență fenotipică la 
linezolid 

Nr. Pacient ID LNZ 
MGIT960 
(mg/mL) 

LNZ 
geno 

rplC (%) rrl (%) Linia Doze 
linezolid 

1 BUA001 >2,0 R WT 2746G>A (99%) Ural 405 

2 KEG002 >2,0 R WT 

2814G>T 
(98%); 

2810A>C 
(98%) 

Beijing 690 

3 ERR003 >2,0 S WT 219G>C 
(1,3%)* Beijing 267 

4 MAA004 >2,0 R 460T>C 
(100%) WT Beijing 393 

5 SHP005 >2,0 R 460T>C (94%) WT Beijing 689 

6 LEI006 >2,0 R WT 2270G>T (2%) Ural 730 

7 BOS007 >2,0 R 460T>C (73%) WT Ural 656 

8 GRE008 >2,0 R WT 2814G>T 
(100%) Beijing 730 

9 MAV009 >2,0 R 460T>C 
(100%) WT LAM 351 

10 SME010 >2,0 R 460T>C (26%) WT Beijing 404 

11 SPO011 >2,0 R 460T>C (96%) WT Beijing 473 

12 STV012 2,0 S WT 

2434T>C 
(100%); 

2691A>T 
(100%)* 

Beijing 362 

13 ZAI013 >2,0 S WT WT Beijing 182 

14 ROD014 >2,0 R 460T>C 
(100%) WT Beijing 497 

15 BOI043 >2,0 R 460T>C 
(100%) WT Ural 721 

Notă: LNZ geno – sensibilitatea față de linezolid conform datelor secvențierii,  S – sensibil, R – 
rezistent, WT-  tip sălbatic, LNZ – linezolid, * mutatații necunoscute, considerate in studiu sensibile 
la linezolid. 

4.3 Factorii de risc asociați cu rezistența la linezolid a tulpinilor de M. tuberculosis 

complex multidrog-rezistente 

Pentru identificarea factorilor de risc asociați cu rezistența la linezolid a tulpinilor MDR ale 

MTBC, inițial au fost evaluați prin regresie logistică univariată următoarele variabile clinico-

microbiologice: genul, vârsta, locul de reședință, prezența cavităților la radiografie, linia 

genotipică a MTBC, prezența mutațiilor compensatorii, numărul de doze de linezolid administrate, 

istoricul întreruperii tratamentului cu linezolid mai mult de 2 luni, numărul de medicamente active 
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din regimul de tratament al tuberculozei (evaluat în baza datelor de secvențiere) și statutul HIV 

(Tabel 14). 

Dintre variabilele analizate, patru au prezentat o asociere semnificativă la analiza univariată 

- vârsta pacientului, numărul de doze de linezolid administrate, numărul de medicamente din 

schema de tratament, statutul HIV (p<0,25). 

Acestea au fost verificate în cadrul unui model de regresie logistică multivariată care a 

evidențiat asocierea semnificativă dintre rezistența la linezolid și numărul de medicamente active 

din regimul de tratament al TB MDR (OR 0,23; 95% CI 0,03 - 0,70; p = 0,04) (Tabel 15). O 

asociere mai slabă a fost găsită cu numărul de doze de linezolid anterior administrate (OR 1,01; 

95% CI 1,004-1,03; p = 0,03). În același timp, nu au fost evidențiate asocieri semnificative pentru 

ceilalți doi factori testați (vârsta și statutul HIV). 

Tabel 14. Factori de risc pentru rezistența la linezolid, regresie logistică univariată 

Factor β SE p OR 95% CI 

Genul (femei) 0,04 0,70 0,96 1,04 0,24 - 3,97 

Vîrsta -0,13 0,06 0,03 0,88 0,76 - 0,97 

Reședința urbană -0,49 0,69 0,5 0,61 0,14 - 2,28 

Total doze linezolid 0,01 0,00 0,001 1,01 1,005 - 1,02 

Întrerupere linezolid 0,11 1,21 0,92 1,12 0,05 - 9,80 

Mutații compensatorii -0,76 0,85 0,37 0,47 0,06 - 2,13 

Medicamente active în 
schema de tratament -1,49 0,47 0,00 0,23 0,07 - 0,49 

MBTC linia 2 -0,28 0,67 0,67 0,75 0,20 - 2,97 

Leziuni cavitare -0,13 0,89 0,89 0,88 0,17 - 6,66 

HIV pozitiv 1,25 0,78 0,11 3,50 0,73 - 16,43 

Notă: MTBC – Mycobacterium tuberculosis, SE – eroarea standart, OR – raportul șanselor, 95% CI – 
95% intervalul de încredere. 

Asocierea dintre numărul de medicamente active din regimul de tratament și rezistența la 

linezolid, este una importantă, din perspectiva gestionării tratamentului TB MDR, aceasta ne-a 

determinat să realizăm o analiză comparativă între numărul de medicamente active din schemele 

de tratament prescrise pacienților și rezistența la linezolid, folosind rezultatele fenotipice, testele 

de sensibilitate și datele de secvențiere genomice (WGS). 
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Tabel 15. Factori de risc pentru rezistența la linezolid, regresie logistică multiplă 

Factor β SE p OR 95% CI 

Vîrsta -0,17 0,11 0,14 0,85 0,63 - 1,007 

Total doze linezolid 0,01 0,005 0,03 1,01 1,004 - 1,03 

Medicamente active în 
schema de tratament -1,49 0,72 0,04 0,23 0,03 - 0,7 

HIV pozitiv 0,33 1,49 0,83 1,39 0,07 - 35,7 

Notă: SE – eroarea standart, OR – raportul șanselor, 95% CI – 95% intervalul de încredere. 

Conform rezultatelor WGS, mediana numărului de medicamente active din schemele de 

tratament este semnificativ mai mică decât cel administrat de facto calculat în baza datelor testului 

de sensibilitate fenotipic sau al prezumției sensibilității la medicamentele netestate, 3 (IÎC 3-5) vs 

5 (IÎC 4,5-6), corespunzător, p < 0,0001 (Figura 22). Această constatare are implicații 

semnificative în gestionarea tratamentului TB MDR. Un număr mai mic de medicamente active în 

schemele de tratament poate afecta eficacitatea acestora și poate contribui la dezvoltarea rezistenței 

la medicamente. Este important, ca medicii să fie conștienți de această discrepanță și să ajusteze 

schemele de tratament în funcție de rezultatele WGS, pentru a asigura un tratament eficient și 

durabil al pacienților cu TB MDR. La fel, acest rezultat subliniază importanța utilizării 

tehnologiilor avansate, precum secvențierea genomului, în gestionarea eficientă a TB MDR și în 

luarea deciziilor terapeutice în mod adecvat și personalizat pentru fiecare pacient. 
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Figura 22. Medicamente active în regimul de tratament cu linezolid 
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4.4 Sinteza și interpretarea rezistenței la linezolid a M. tuberculosis complex, factori 

de risc și determinante genetice  

În prezentul studiu, a fost identificat că rezistența genotipică la linezolid, la tulpinile de 

Mycobacterium tuberculosis complex din Republica Moldova este predeterminată de un ansamblu 

specific de mutații de substituție în genele rplC și rrl. În plus, am evidențiat că pacienții cu 

expunere anterioară la linezolid și administrarea acestuia într-un regim suboptimal, caracterizat 

printr-un număr redus de medicamente active în schema de tratament, prezintă un risc semnificativ 

pentru dezvoltarea rezistenței la linezolid. 

În studiul realizat, a fost identificată o frecvență a rezistenței MTBC la linezolid de 

aproximativ 23,1%, situându-se în mijlocul intervalului raportat anterior, care variază între 5,5% 

și 33,3% [200]. Aceste diferențe în ratele de rezistență descrise în studiile publicate sunt de obicei 

explicate prin variații în tipurile de pacienți incluși, cu o rată mai mare de rezistență în cohortele 

cu un număr crescut de cazuri de retratament al TB. 

Mutația 460T>C în gena rplC a fost identificată ca fiind responsabilă de rezistența la 

linezolid în majoritatea tulpinilor MTBC studiate (8 din 12 cazuri rezistente). Această constatare 

este în concordanță cu rezultatele anterioare, atât din studiile în vitro, cât și cele care au investigat 

tulpinile izolate de la pacienții cu tuberculoză [201]. 

Patru tulpini din cohorta analizată au prezentat mutații rezistente în gena rrl. Dintre acestea, 

trei mutații rezistente rrl (2814G>A, 2746G>A, 2270G>T) sunt printre cele mai frecvent raportate 

în literatură, în timp ce a patra mutație, 2810A>C, este mult mai rară și a fost descrisă în special 

la pacienții cu TB MDR cu eșec terapeutic [202]. Studiile anterioare indică faptul că mutațiile 

rezistente în gena rrl sunt mai puțin frecvente, dar mai variate decât cele din gena rplC [203]. 

Această constatare este confirmată și în cadrul studiului nostru. Alte trei mutații din gena rrl 

(219G>C, 2434T>C, 2691A>T) identificate la tulpinile de MTBC nu au fost anterior asociate cu 

rezistența la linezolid și nu au fost observate nici în cazul tulpinilor sensibile. Rolul potențial al 

acestor mutații în determinarea rezistenței la linezolid, urmează a fi clarificat în cercetările viitoare. 

Una dintre tulpinile MTB analizate în acest studiu, deși prezenta rezistență fenotipică, nu a 

prezentat nicio mutație în gena rplC sau rrl. Există rapoarte anterioare despre astfel de tulpini [204]. 

Rezistența acestor tulpini ar putea fi asociată cu alte ținte genetice non-ribosomale. În acest 

context, este plauzibilă investigarea modificărilor celulare care afectează permeabilitatea celulară 

pentru agenții antimicrobieni, în special modificările în funcționarea pompelor de eflux și în 

grosimea peretelui celular [205]. 

În cadrul studiului nostru, valoarea maximă a CMI testată pentru linezolid (2,0 mg/l) este de 

două ori mai mare decât concentrația critică recomandată pentru testele de rutină. Cu toate acestea, 
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în cazul tulpinilor cu mutații în genele rplC și rrl, această concentrație nu a reușit să inhibe creșterea 

tulpinilor rezistente. Aceste rezultate confirmă utilitatea concentrației critice utilizate în mod 

obișnuit pentru evaluarea fenotipică a rezistenței la linezolid în practica LNR. În același timp 

trebuie menționat că nivelurile CMI ale linezolidului, raportate în studiile anterioare pe tulpinile 

de MTBC cu rezistență la acest antibiotic și mutații în genele rplC și rrl, variază semnificativ 

comparativ cu concentrația critică, cu o diferență de până la 4 - 32 de ori și, respectiv, 8 - 50 de ori 

[203]. 

Genotipul dominant al tulpinilor MTBC rezistente la linezolid din prezentul studiu a fost 

Beijing (prezent în 7 din cele 12 tulpini). Cu toate acestea, asocierea anterior raportată între 

genotipul Beijing și rezistența la linezolid [198] nu a fost confirmată în cohorta noastră. Potențiala 

cauză a acestui fapt ar fi numărul redus de cazuri studiate. Un studiu epidemiologic recent la nivel 

național, utilizând secvențierea completă a genomului (WGS), a evidențiat rolul tot mai important 

al genotipului Beijing în răspândirea TB MDR în Republica Moldova [8]. Având în vedere aceste 

constatări, precum și creșterea semnificativă a utilizării linezolidului, odată cu implementarea  

schemelor scurte de tratament pentru TB MDR, este necesară adoptarea unor strategii eficiente de 

farmacovigilență. 

În literatura de specialitate, printre factorii de risc clinici asociați cu rezistența la linezolid s-

au evidențiat expunerea anterioară la acest medicament și severitatea afectării pulmonare [206]. În 

cadrul cohortei noastre de pacienți expuși anterior la linezolid, principalul factor de risc asociat cu 

rezistența la acest medicament a fost numărul de medicamente active din schema de tratament a 

tuberculozei [207]. Ghidurile actuale privind tratamentul TB MDR recomandă utilizarea a 4 sau 5 

antituberculoase cu eficacitate demonstrată [208].  Obiectivul combinării mai multor medicamente 

în tratamentul tuberculozei este de a evita monoterapia și, implicit, de a preveni selecția tulpinilor 

de MTBC rezistente. Din păcate, din cauza capacităților limitate de testare a sensibilității la unele 

dintre medicamentele pentru TB MDR (cum ar fi linezolidul și bedaquilina) sau din lipsa unor 

medicamente specifice pentru tratamentul TB MDR, numărul de medicamente incluse în 

regimurile de tratament ale pacienților din cohorta noastră a fost adesea suboptimal, ceea ce a 

contribuit la apariția rezistenței la linezolid. Este important de menționat că această situație 

reprezintă o problemă majoră în gestionarea TB MDR și în alte regiuni cu o incidență ridicată a 

TB MDR din Europa de Est [209]. În același timp, fenomenul aplicării unui regim cu un număr 

insuficient de medicamente antituberculoase (cu sensibilitate demonstrată) este prezent și în 

regiunile cu venituri mari per cap de locuitor, mai ales în faza inițială a tratamentului TB MDR. 

Acest lucru se întâmplă secundar indisponibilității testelor de evaluare rapidă a sensibilității 

MTBC (de exemplu, prin teste bazate pe detectarea markerilor genetici de rezistență) la 
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medicamentele din grupurile A și B de preparate anti-TB MDR [210]. Toate aceste aspecte 

subliniază necesitatea de a îmbunătăți capacitățile actuale de testare a sensibilității la medicamente 

și de a asigura disponibilitatea acestora. 

Rezultatele acestui studiu trebuie interpretate prin prisma unor limitări inevitabile. Din cauza 

caracterului său retrospectiv și a constrângerilor tehnice, am putut include doar o parte din bolnavii 

de TB MDR care au administrat linezolid în perioada de studiu. De asemenea, datele despre 

caracteristicile clinice ale cazurilor studiate au fost colectate în cadrul asistenței medicale curente 

și nu special pentru acest studiu. Prin urmare, există posibilitatea unor inexactități în descrierea 

caracteristicilor clinice ale cohortei și în generalizarea rezultatelor studiului. Cu toate acestea, 

suntem încrezători că metoda noastră de identificare a cazurilor eligibile a fost suficient de 

riguroasă pentru a evita omiterea unor observații extrem de importante și că parametrii-cheie, cum 

ar fi durata expunerii la linezolid sau numărul de medicamente active din regimul de tratament, au 

fost bine documentate, ceea ce asigură soliditatea rezultatelor noastre  

4.5 Concluzii la capitolul 4 

1. Rezistența la linezolid este frecventă la pacienții tratați anterior cu acest medicament, 

spectrul determinantelor genotipice ale rezistenței fiind dominat de un set de mutații în 

genele rplC și rrl; 

2. Numărul suboptimal de medicamente active în schema de tratament cu linezolid  cresc 

șansele de apariție a rezistenței tulpinilor de Mycobacterium tuberculosis complex la acest 

medicament. 



  

91 
 

CONCLUZII GENERALE 

1. Tulpinile MDR de Mycobacterium tuberculosis complex din Republica Moldova sunt 

predominant reprezentate de genotipurile L2 și L4 (Ural), proporția lor rămânând stabilă 

în perioada de observație de șase ani, din prezenta lucrare. 

2. Există diferențe semnificative în rezistența fenotipică precum și determinantele genotipice 

la medicamentele antituberculoase între liniile genotipice L2 și L4 de Mycobacterium 

tuberculosis complex, indicând diferențele de adaptabilitate a acestor linii la tratamentele 

aplicate. 

3. Tuberculoza pulmonară cauzată de tulpinile L2 este asociată cu caracteristici clinice mai 

severe, cum ar fi o frecvență mai mare a leziunilor cavitare și a rată mai mare a eșecului 

terapiei, în comparație cu tulpinile L4, fiind observată și o determinantă genetică a acestui 

fapt. 

4. Linia L4 prezintă o rată mai ridicată de rezistență și transmitere, posibil datorită prezenței 

unor mutații compensatorii care favorizează adaptarea bacteriei la tratamentele 

antituberculoase. 

5. Achiziționarea rezistenței la noile preparate antituberculoase, precum bedaquilina, apare în 

scurt timp de la introducerea în practica clinică. Aceasta poate atinge rata de până la 15% 

în cazul pacienților cu tuberculoză MDR, eșecul terapiei la acești pacienți fiind asociat cu 

prezența bolii cavitare și numărul redus de medicamente cu sensibilitate confirmată din 

schema de tratament. 

6. Rezistența la linezolid a tulpinilor de Mycobacterium tuberculosis complex este frecventă 

la pacienții tratați anterior cu acest medicament, fiind asociată cu un număr suboptimal de 

medicamente active în schema anterioară de tratament antituberculos care conținea 

linezolid. 
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RECOMANDĂRI 

1. Implementarea unei supravegheri și monitorizări sistematice a tulpinilor MDR de 

Mycobacterium tuberculosis complex, cu accent pe genotipurile L2 și L4, pentru a identifica 

evoluția rezistenței la medicamente și a ghida strategiile terapeutice. 

2. Dezvoltarea unei abordări personalizate a tratamentului antituberculos, luând în considerare 

mutațiile specifice ale tulpinilor de Mycobacterium tuberculosis complex, pentru a maximiza 

eficacitatea terapeutică și a minimiza riscul de achiziționare a rezistenței. 

3. Implementarea tehnicilor moleculare rapide, inclusiv pe bază de secvențiere a genomului 

micobacterian, pentru detectarea sensibilității Mycobacterium tuberculosis complex la spectrul 

complet de medicamente antituberculoase aplicate în tratamentul tuberculozei MDR.  

4. Respectarea ghidurilor curente pentru tratamentul tuberculozei MDR inclusiv asigurarea unui 

număr suficient de medicamente pentru a preveni rezistența secundară față de medicamentele 

antituberculoase cheie. 
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Anexa 1 Mutații rezistente la medicamente în funcție de linia Mycobacterium tuberculosis complex 

Medicamentul Mutații L2 % L4 % Ural % L2 abs L4 abs Ural p 

H_geno 

katG S315T 79 5,5 2,0 98 9 3 <0.0001 
katG S315T+fabG1-15c>t 10,5 92,1 95,3 13 151 141 <0.0001 
katG S315T+fabG1-17g>t 0,8 0,0 0,0 1 0 0 0.4306 
katG S315T+fabG1 L203L 8,9 2,4 2,7 11 4 4 0,0288 
inhA 194T+fabG1-15c>t  0,8 0,0 0,0 1 0 0 0.4306 

H_total   100 100,0 100,0 124 164 148  

R_geno 

rpoB V170F 0,0 0,6 0,7 0 1 1 1.0000 
rpoB L430P 0,8 0,0 0,0 1 0   0.4306 
rpoB D435Y 0,0 2,4 2,7 0 4 4 0.1369 
rpoB D435Y+S450L 0,0 0,6 0,7 0 1 1 1.0000 
rpoB D435V 9,7 0,6 0,0 12 1 0 0.0002 
rpoB D435E + S441L 0,0 0,6 0,0 0 1 0 1.0000 
rpoB H445_ 3,2 7,3 4,1 4 12 6 0.1937 
rpoB S450L  84,7 84,8 89,9 105 139 133 1.0000 
rpoB S450W 0,0 1,8 1,4 0 3 2 0.2619 
rpoB S450L + L430P 1,6 0,0 0,0 2 0   0.1845 
rpoB S450L + S431T 0,0 1,2 0,7 0 2 1 0.5079 

R_total   100 100,0 100,0 124 164 148  

E_geno 

embB M306I 23,5 13,6 12,3 20 9 7 0.1480 
embB M306V 37,6 19,7 19,3 32 13 11 0.0199 
embB M306V + embA 16c>t 0,0 6,1 7,0 0 4 4 0.0346 
embB M306I + embA up 4,7 0,0 0,0 4 0 0 0.1319 
embB D354A 3,5 0,0 0,0 3 0 0 0.2570 
embB D354A + embA 16c>a 1,2 0,0 0,0 1 0 0 1.0000 
embB G406_ 11,8 10,6 12,3 10 7 7 1.0000 
embB G406A + embA 16c>a 0,0 1,5 1,8 0 1 1 0.4371 



  

108 
 

Medicamentul Mutații L2 % L4 % Ural % L2 abs L4 abs Ural p 

embB Q497R 4,7 10,6 12,3 4 7 7 0.2122 
embB Q497R+12c>t 1,2 1,5 0,0 1 1   1.0000 
embA upstream 11,8 36,4 35,1 10 24 20 0.0004 

E_total   100,0 100,0 100,0 85 66 57  

S_geno 

rpsL K43R 76,6 1,2 0,0 95 2 0 <0,0001 
rpsL K88R 8,9 90,7 98,6 11 146 145 <0,0001 
rrs 514a>c 0,0 5,0 0,0 0 8 0 0.0107 
rrs 517c>t 14,5 0,0 0,0 18 0 0 <0,0001 
gid R158_  0,0 0,6 0,7 0 1 1 1.0000 
gid 342_del_c 0,0 0,6 0,0 0 1 0 1.0000 
gid 489_del_a + K88R (rpsL) 0,0 0,6 0,7 0 1 1 1.0000 
gid 574_575del_gg 0,0 1,2 0,0 0 2 0 0.5067 

S_Total   100,0 100,0 100,0 124 161 147  

Eto_geno 

ethA T61M 7,8 0,0 0,0 5 0 0 0.0019 
ethA Y147_  17,2 0,0 0,0 11 0 0 <0,0001 
ethA W289_ 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
ethA T314I  1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
ethA 110_del_a 20,3 0,0 0,0 13 0 0 <0,0001 
ethA 246_ins_t 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
ethA 341_del_a 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
ethA 488_ins_g 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
ethA 703_del_t 3,1 0,0 0,0 2 0 0 0.0845 
ethA 1010_del_t 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
ethA 1343_del_a 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
inhA 7t>c 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
fabG1 - 15c>t 20,3 97,4 97,2 13 151 141 <0,0001 
fabG1 - 15c>t + I194T (inhA) 1,6 0,0 0,0 1 0 0 0.2922 
fabG1 L203L + ethA 768_del_g 17,2 2,6 2,8 11 4 4 0.0003 
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Medicamentul Mutații L2 % L4 % Ural % L2 abs L4 abs Ural p 

Eto_total   100 100 100,0 64 155 145  

Lfx_geno 

gyrA A90V 15,2 26,1 26,1 5 6 6 0.3305 
gyrA A90V+ D94A 3,0 0,0 0,0 1 0 0 1.0000 
gyrA S91P  3,0 13,0 13,0 1 3 3 0.2946 
gyrA D94_ 69,7 47,8 47,8 23 11 11 0.1637 
gyrA D94N + D94G 3,0 0,0 0,0 1 0 0 1.0000 
gyrA D94G + gyrB R446C 3,0 0,0 0,0 1 0 0 1.0000 
gyrB A504V + gyrA D94G 0,0 4,3 4,3 0 1 1 0.4107 
gyrB A504V 3,0 4,3 4,3 1 1 1 1.0000 
gyrB D461N 0,0 4,3 4,3 0 1 1 0.4107 

Lfx_total   100 100 100,0 33 23 23  

Cm 

rrs 1401a>g 84,6 50,0 0,0 11 1 0 0.3714 
rrs 1402c>t 15,4 0,0 0,0 2 0 0 1.0000 
rrs 1484g>t 0,0 50,0 100,0 0 1 1 0.1333 

Cm_total  100,0 100,0 100,0 13 2 1  

Cs 

ald 883_884del_tt 14,3 0,0 0,0 1 0 0 0.4375 
ald 125_ins_c 14,3 0,0 0,0 1 0 0 0.4375 
ald 903_ins_c 14,3 0,0 0,0 1 0 0 0.4375 
ald 901_del_a 0,0 33,3 33,3 0 3 3 0.2125 
ald 222_ins_t 0,0 11,1 11,1 0 1 1 1.0000 
ald 460_del_g 0,0 11,1 11,1 0 1 1 1.0000 
ald R279_  28,6 0,0 0,0 2 0 0 0.1750 
alr D344N 0,0 33,3 33,3 0 3 3 0.2125 
alr Y388C 0,0 11,1 11,1 0 1 1 1.0000 
alr M343T 28,6 0,0 0,0 2 0 0 0.1750 

Cs_total  100,0 100,0 100,0 7 9 9  

PAS 
folC S150G 6,4 0,0 0,0 3 0 0 0.5645 
folC E40G 4,3 0,0 0,0 2 0 0 1.0000 
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Medicamentul Mutații L2 % L4 % Ural % L2 abs L4 abs Ural p 

folC E153A 0,0 6,3 16,7 0 1 1 0.2540 
folC I43T 4,3 0,0 0,0 2 0 0 1.0000 
thyA R222G 78,7 12,5 16,7 37 2 1 <0,0001 
ribD -12 c>t 6,4 81,3 66,7 3 13 4 <0,0001 

Pas_total   100,0 100,0 100,0 47 16 6  

Am 

rrs 1401a>g 42,3 50,0 0,0 11 1 0 1.0000 
rrs 1402c>t 7,7 0,0 0,0 2 0 0 1.0000 
rrs 1484g>t 0,0 50,0 100,0 0 1 1 0.0714 
eis -14c>t 50,0 0,0 0,0 13 0 0 0.4841 

Am_total  100,0 100,0 100,0 26 2 1  

Km  

rrs 1401a>g 24,4 0,7 0,0 10 1 0 <0,0001 
rrs 1402c>t 4,9 0,0 0,0 2 0 0 0.0466 
rrs 1484g>t + eis -12c>t 0,0 0,7 0,7 0 1 1 1.0000 
rrs 1401a>g + eis -12c>t 2,4 0,0 0,0 1 0 0 0.2181 
eis -14c>t 31,7 0,0 0,0 13 0 0 <0,0001 
eis -12c>t 14,6 96,6 98,6 6 142 140 <0,0001 
eis -37g>t 7,3 0,0 0,0 3 0 0 0.0098 
eis -10g>a 14,6 2,0 0,7 6 3 1 0.0039 

Km_total  100,0 100,0 100,0 41 147 142  
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Anexa 2 Caracteristicile locilor homoplazici  
Nr. minim 
modificări 
în arborele 
filogenetic 

Poziția 
genom Ref 

Baz
a 

mut
antă 

Gena 
(Rv) 

Gena 
Nume Tipul Mutația 

în ADN 
Mutația în 
proteină 

Rezistența la 
medicamente pentru 

TB 

Poziția 
Start 

Poziți
a Stop 

Direc
ția de 
citire 

Categoria 
funcțională Total L2 L4 

3 6579 C T Rv00
05 gyrB CDS 1340c>t S447F 

(tcc/tTc) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

5240 7267 + Information 
pathways 3 1 2 

3 6750 C T Rv00
05 gyrB CDS 1511c>t A504V 

(gcg/gTg) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

5240 7267 + Information 
pathways 3 1 2 

10 7570 C T Rv00
06 gyrA CDS 269c>t A90V 

(gcg/gTg) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

7302 9818 + Information 
pathways 11 5 6 

3 7572 T C Rv00
06 gyrA CDS 271t>c S91P 

(tcg/Ccg) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

7302 9818 + Information 
pathways 4 1 3 

12 7581 G T Rv00
06 gyrA CDS 280g>t D94Y 

(gac/Tac) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

7302 9818 + Information 
pathways 14 8 6 

18 7582 A C Rv00
06 gyrA CDS 281a>c D94A 

(gac/gCc) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

7302 9818 + Information 
pathways 23 18 5 

2 8164 C A Rv00
06 gyrA CDS 863c>a A288D 

(gcc/gAc) 

moxifloxacin, 
gatifloxacin, 
ofloxacin, 

levofloxacin 

7302 9818 + Information 
pathways 2 0 2 

2 1223
53 A G Rv01

04 
Rv01

04 CDS 37a>g I13V 
(atc/Gtc) likely benign 1223

17 
1238
31 + conserved 

hypotheticals 9 9 0 
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Nr. minim 
modificări 
în arborele 
filogenetic 

Poziția 
genom Ref 

Baz
a 

mut
antă 

Gena 
(Rv) 

Gena 
Nume Tipul Mutația 

în ADN 
Mutația în 
proteină 

Rezistența la 
medicamente pentru 

TB 

Poziția 
Start 

Poziți
a Stop 

Direc
ția de 
citire 

Categoria 
funcțională Total L2 L4 

6 7611
10 A T Rv06

67 rpoB CDS 1304a>t D435V 
(gac/gTc) rifampicin, rifabutin 7598

07 
7633
25 + information 

pathways 13 12 1 

2 7611
38 C G Rv06

67 rpoB CDS 1332c>g T444T 
(acc/acG) 

compensates for 
rpoB mutations 

7598
07 

7633
25 + information 

pathways 2 1 1 

7 7611
39 C A Rv06

67 rpoB CDS 1333c>a H445N 
(cac/Aac) rifampicin, rifabutin 7598

07 
7633
25 + information 

pathways 12 4 8 

5 7611
40 A T Rv06

67 rpoB CDS 1334a>t H445L 
(cac/cTc) rifampicin, rifabutin 7598

07 
7633
25 + information 

pathways 6 1 5 

2 7611
42 A C Rv06

67 rpoB CDS 1336a>c K446Q 
(aag/Cag) rifampicin, rifabutin 7598

07 
7633
25 + information 

pathways 2 1 1 

16 7611
55 C T Rv06

67 rpoB CDS 1349c>t S450L 
(tcg/tTg) rifampicin, rifabutin 7598

07 
7633
25 + information 

pathways 248 106 142 

2 7622
85 C T Rv06

67 rpoB CDS 2479c>t R827C 
(cgc/Tgc) 

compensates for 
rpoB mutations 

7598
07 

7633
25 + information 

pathways 3 3 0 

13 7648
17 T G/

C 
Rv06

68 rpoC CDS 1448t>g 
/1448t>c; 

V483G 
(gtg/gGg)/V4

83A 
(gtg/gCg) 

compensates for 
rpoB mutations 

7633
70 

7673
20 + information 

pathways 134 15 119 

7 7648
40 A G Rv06

68 rpoC CDS 1471a>g I491V 
(atc/Gtc) 

compensates for 
rpoB mutations 

7633
70 

7673
20 + information 

pathways 21 20 1 

3 7649
16 T C Rv06

68 rpoC CDS 1547t>c L516P 
(ctg/cCg) 

compensates for 
rpoB mutations 

7633
70 

7673
20 + information 

pathways 3 3 0 

5 7816
87 A G Rv06

82 rpsL CDS 128a>g K43R 
(aag/aGg) streptomycin 7815

60 
7819
34 + information 

pathways 96 95 1 

6 7818
22 A G Rv06

82 rpsL CDS 263a>g K88R 
(aag/aGg) streptomycin 7815

60 
7819
34 + information 

pathways 158 11 147 

2 8511
51 C T Rv07

56c 
Rv07
56c CDS 316g>a G106S 

(ggc/Agc) likely benign 8507
41 

8514
66 - conserved 

hypotheticals 10 10 0 

2 1253
207 A G Rv11

29c 
Rv11
29c CDS 1328t>c I443T 

(atc/aCc) likely benign 1253
074 

1254
534 - regulatory 

proteins 2 2 0 

2 1253
471 T C Rv11

29c 
Rv11
29c CDS 1064a>g H355R 

(cac/cGc) likely benign 1253
074 

1254
534 - regulatory 

proteins 2 2 0 
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Nr. minim 
modificări 
în arborele 
filogenetic 

Poziția 
genom Ref 

Baz
a 

mut
antă 

Gena 
(Rv) 

Gena 
Nume Tipul Mutația 

în ADN 
Mutația în 
proteină 

Rezistența la 
medicamente pentru 

TB 

Poziția 
Start 

Poziți
a Stop 

Direc
ția de 
citire 

Categoria 
funcțională Total L2 L4 

2 1265
070 G T Rv11

37c 
Rv11
37c 

intergeni
c 3' -385c>a - likely benign 1265

087 
1265
455 - conserved 

hypotheticals 120 120 0 

2 1296
834 A C Rv11

66 lpqW CDS 683a>c E228A 
(gaa/gCa) likely benign 1296

152 
1298
059 + cell wall and 

cell processes 20 20 0 

2 1303
095 G A Rv11

73 fbiC CDS 165g>a L55L 
(ctg/ctA) likely benign 1302

931 
1305
501 + 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
10 0 10 

8 1673
425 C T Rv14

83 
fabG

1 INT -15c>t - INH-R#,ETH-R 1673
440 

1674
183 + lipid 

metabolism 164 14 150 

2 1674
048 G A Rv14

83 
fabG

1 CDS 609g>a L203L 
(ctg/ctA) 

isoniazid, 
ethionamide, 

prothionamide 

1673
440 

1674
183 + lipid 

metabolism 15 11 4 

2 1924
180 A G Rv16

99 pyrG CDS 352a>g T118A 
(acc/Gcc) likely benign 1923

829 
1925
589 + 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
3 0 3 

2 1924
388 C T Rv16

99 pyrG CDS 560c>t S187L 
(tcg/tTg) likely benign 1923

829 
1925
589 + 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
2 0 2 

2 2124
911 T C Rv18

76 bfrA 

upstrea
m 

intergeni
c region 

-429t>c - likely benign 2125
340 

2125
819 + 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
3 2 1 

3 2155
168 G C Rv19

08c katG CDS 1280c>g S315T 
(agc/aCc) isoniazid 2153

889 
2156
111 - 

virulence, 
detoxification, 

adaptation 
285 123 162 

2 2295
685 C A Rv20

48c pks12 CDS 11302g>t V3768L 
(gtg/Ttg) likely benign 2294

531 
2306
986 - lipid 

metabolism 122 122 0 

2 2338
866 T G Rv20

82 
Rv20

82 CDS 158t>g L53R 
(ctg/cGg) likely benign 2338

709 
2340
874 + conserved 

hypotheticals 149 0 149 

3 2338
994 G A Rv20

82 - CDS 286g>a A96T 
(gcg/Acg) - 2338

709 
2340
874 + conserved 

hypotheticals 150 0 150 

4 2626
600 G A Rv23

47c esxP INT -81c>t - likely benign 2626
223 

2626
519 - cell wall and 

cell processes 5 1 4 
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Nr. minim 
modificări 
în arborele 
filogenetic 

Poziția 
genom Ref 

Baz
a 

mut
antă 

Gena 
(Rv) 

Gena 
Nume Tipul Mutația 

în ADN 
Mutația în 
proteină 

Rezistența la 
medicamente pentru 

TB 

Poziția 
Start 

Poziți
a Stop 

Direc
ția de 
citire 

Categoria 
funcțională Total L2 L4 

6 2715
342 C T Rv24

16c eis INT -10g>a - KAN-R 2714
124 

2715
332 - 

virulence, 
detoxification, 

adaptation 
8 6 2 

7 2715
344 G A Rv24

16c eis INT -12c>t - KAN-R 2714
124 

2715
332 - 

virulence, 
detoxification, 

adaptation 
149 7 142 

2 2715
346 G A Rv24

16c eis INT -14c>t - KAN-R,AMI-R# 2714
124 

2715
332 - 

virulence, 
detoxification, 

adaptation 
13 13 0 

2 2715
369 C A Rv24

16c eis INT -37g>t - KAN-R# 2714
124 

2715
332 - 

virulence, 
detoxification, 

adaptation 
3 3 0 

2 2747
151 T C Rv24

47c folC CDS 448a>g S150G 
(agc/Ggc) PAS-R 2746

135 
2747
598 - 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
3 3 0 

2 2747
471 A G Rv24

47c folC CDS 128t>c I43T 
(atc/aCc) PAS-R 2746

135 
2747
598 - 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
2 2 0 

2 2747
480 T C Rv24

47c folC CDS 119a>g E40G 
(gag/gGg) PAS-R 2746

135 
2747
598 - 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
2 2 0 

2 2945
004 C G Rv26

16 
Rv26

16 INT -326c>g - likely benign 2945
330 

2945
830 + conserved 

hypotheticals 11 0 11 

2 2945
167 G T Rv26

16 
Rv26

16 INT -163g>t - likely benign 2945
330 

2945
830 + conserved 

hypotheticals 3 0 3 

5 2986
827 G A Rv26

70c 
Rv26
70c CDS 14c>t A5V 

(gca/gTa) PAS-R 2985
731 

2986
840 - conserved 

hypotheticals 16 3 13 

2 3067
961 G A Rv27

54c thyX INT -16c>t - compensates for 
ThyA deficit 

3067
193 

3067
945 - 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
36 36 0 

2 3135
912 G C Rv28

28c 
Rv28
28c CDS 422c>g T141R 

(acg/aGg) likely benign 3135
788 

3136
333 - conserved 

hypotheticals 122 121 1 



 
 

115 
 

Nr. minim 
modificări 
în arborele 
filogenetic 

Poziția 
genom Ref 

Baz
a 

mut
antă 

Gena 
(Rv) 

Gena 
Nume Tipul Mutația 

în ADN 
Mutația în 
proteină 

Rezistența la 
medicamente pentru 

TB 

Poziția 
Start 

Poziți
a Stop 

Direc
ția de 
citire 

Categoria 
funcțională Total L2 L4 

2 3136
335 G A Rv28

28A 
Rv28
28A CDS 265c>t R89W 

(cgg/Tgg) likely benign 3136
330 

3136
599 - conserved 

hypotheticals 2 0 2 

4 3336
587 T A Rv29

81c ddlA INT -1331a>t - likely benign 3336
796 

3337
917 - cell wall and 

cell processes 158 0 158 

4 3482
717 A G Rv31

16 
moeB

2 INT -59a>g - likely benign 3482
776 

3483
945 + 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
83 83 0 

2 3568
736 A C Rv31

97A 
whiB

7 INT -57t>g - likely benign 3568
401 

3568
679 - regulatory 

proteins 3 3 0 

3 3568
795 T C Rv31

97A 
whiB

7 INT -116a>g - likely benign 3568
401 

3568
679 - regulatory 

proteins 3 3 0 

2 3840
391 C T Rv34

23c alr CDS 1030g>a D344N 
(gac/Aac) CS-R 3840

194 
3841
420 - 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
3 0 3 

2 3840
393 A G Rv34

23c alr CDS 1028t>c M343T 
(atg/aCg) CS-R 3840

194 
3841
420 - 

intermediary 
metabolism 

and respiration 
2 2 0 

2 3877
960 A G Rv34

57c rpoA CDS 548t>c V183A 
(gtc/gCc) 

compensates for 
rpoB mutations 

3877
464 

3878
507 - information 

pathways 2 2 0 

8 4243
217 C 

T/
A/
G 

Rv37
94 embA INT 

-16c>t;-
16c>a;-
16c>6 

- EMB-R# 4243
233 

4246
517 + cell wall and 

cell processes 28 4 24 

7 4243
221 C T Rv37

94 embA INT -12c>t - EMB-R# 4243
233 

4246
517 + cell wall and 

cell processes 12 9 3 

2 4245
227 C T Rv37

94 embA CDS 1995c>t H665H 
(cac/caT) ethambutol 4243

233 
4246
517 + cell wall and 

cell processes 2 2 0 

22 4247
429 A G Rv37

95 embB CDS 916a>g M306V 
(atg/Gtg) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 50 46 4 

15 4247
431 G T Rv37

95 embB CDS 918g>t M306I 
(atg/atT) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 31 24 7 

2 4247
469 A C Rv37

95 embB CDS 956a>c Y319S 
(tat/tCt) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 2 1 1 
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Nr. minim 
modificări 
în arborele 
filogenetic 

Poziția 
genom Ref 

Baz
a 

mut
antă 

Gena 
(Rv) 

Gena 
Nume Tipul Mutația 

în ADN 
Mutația în 
proteină 

Rezistența la 
medicamente pentru 

TB 

Poziția 
Start 

Poziți
a Stop 

Direc
ția de 
citire 

Categoria 
funcțională Total L2 L4 

4 4247
574 A C Rv37

95 embB CDS 1061a>c D354A 
(gac/gCc) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 4 4 0 

4 4247
729 G T Rv37

95 embB CDS 1216g>t G406C 
(ggc/Tgc) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 4 4 0 

8 4247
730 G C Rv37

95 embB CDS 1217g>c G406A 
(ggc/gCc) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 16 9 7 

7 4248
003 A G Rv37

95 embB CDS 1490a>g Q497R 
(cag/cGg) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 11 4 7 

3 4249
583 G A Rv37

95 embB CDS 3070g>a D1024N 
(gac/Aac) ethambutol 4246

514 
4249
810 + cell wall and 

cell processes 5 1 4 

2 4269
089 C T Rv38

06c ubiA CDS 745g>a A249T 
(gcg/Acg) likely benign 4268

925 
4269
833 - cell wall and 

cell processes 2 2 0 

2 4269
296 T C Rv38

06c ubiA CDS 538a>g M180V 
(atg/Gtg) likely benign 4268

925 
4269
833 - cell wall and 

cell processes 2 1 1 

2 4338
365 A C Rv38

62c 
whiB

6 CDS 157t>g C53G 
(tgc/Ggc) likely benign 4338

171 
4338
521 - regulatory 

proteins 2 2 0 
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